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1 章 序論 
 
地球ୖࡢ生物ࡣ非常࡟多様性࡟富ࢇࡔ形態ࢆࡋ࡚いࡿࡀࠊࡇࡢ形態的࡞多様性ࡣ周囲ࡢ
環境࡬ࡢ適応ࡢࡓࡵ࡟㔜要࡞役割ࢆᯝࡓࡋ࡚いࡿ場合ࡀ多いࠋ例えࡤࠊ哺乳類࡟ࡶ関わࡽ
ࡎ水中ࢆ生息域࡜ࡋ࡚いࡿイࣝ࢝ࡢࣄࣞ状ࡢ肢構造やࠊ昆虫࡞࡝࡟࠾ࡅࡿ飛翔ࡢࡓࡵࡢ翅
ࡀあࡆࡽࢀࡿࠋࡇういࡗࡓ周囲ࡢ環境࡬ࡢ適応ࡢ結ᯝ生ࡌࡓ形質࡟加え࡚ࠊ性選択ࡢࡓࡵ
࡟多様࡞形態ࢆࡍࡿ様࡟࡞ࡗࡓ種ࡶ多くࡳࡽࢀࡿࠋ࢝ࣈࢺ࣒ࢩࡢ角ࡢ構造㸦Emlen et al., 
2007㸧やクࢪࣕクࡢ࢜ࢫࡢ鮮や࠿࡞羽色㸦長谷川ࠊ1993㸧࡞࡝ࡣࡑࡢ例࡜ࡋ࡚ࡼく知ࡽࢀ
ࡿࠋ形態的࡞多様性ࡣ昆虫࡟࠾い࡚特࡟顕著࡛あࡿࠋ昆虫ࡣ食物連鎖ࡢୗ位࡟存在ࡋ࡚い
ࡿࡓࡵࠊ絶えࡎ捕食者࡟ࡼࡿ攻撃ࢆ受ࡅࡿ運࿨࡟あࡿࠋ昆虫ࡣࡑࢀࢆ勝ࡕ抜くࡓࡵ࡟様々
࡞防衛手段ࢆ発㐩さࡏ࡚ࡁࡓࠋ例えࡤ体内࡟毒ࢆ持ࡘࡇ࡜࡟ࡼࡗ࡚捕食対象࡜࡞ࡽ࡞いࡼ
う࡟ࡋࡓࡾ㸦Nishida and Fukami, 1989ࠊWray et al., 1983㸧ࠊ体表㸦表皮や翅㸧ࡢ目玉紋
様࡞࡝࡟ࡼࡗ࡚捕食者ࡢ目ࢆࡑࡽࡋࡑࡢࡍࡁ࡟逃ࡆࡿ㸦Janzen et al., 2010㸧ࠊ࡞࡝数限ࡾ
࡞い例ࡀ存在ࡍࡿࠋࡇういࡗࡓ防衛手段ࡢ中࡛ࡶࠊ何࠿࡟似ࡏ࡚捕食者ࢆ欺くࠕ擬態ࠖࡣࠊ
模倣ࡢ形態や紋様ࡢ精緻さ࠿ࡽࠊ研究者ࡔࡅ࡛࡞く多くࡢ人々ࡢ目ࢆ引い࡚ࡁࡓࠋ例えࡤࠊ
紋様ࢆ主体࡜ࡍࡿ擬態࡛ࡣࠊ擬態ࡍࡿ種࡟࠾い࡚紋様ࡢ位置࡜色ࡀ正確࡟配置さࢀ࡚初ࡵ
࡚成立ࡍࡿࡶࡢ࡛あࡾࠊ࡝ࡢࡼう࡟ࡋ࡚ࡑࡢ形質ࡀ獲得さࢀࡓࡢ࠿ࡣ興味深いࠋ昆虫ࡢ擬
態࡛ࡣࠊ枯ࢀ葉や木ࡢᯞ࡞࡝ࡢ周囲ࡢ環境࡟溶ࡅ込ࡴࡼう࡞形質ࢆ示ࡍ例㸦隠蔽型擬態㸧
ࡀ多くࡳࡽࢀࡿࡀࠊ異࡞ࡿ種ྠ士ࡢ紋様ࡀ互い࡟似ࡿࡼう࡞擬態ࡶ存在ࡍࡿࠋベイࢶ型擬
態ࡣࡑࡢ例࡜ࡋ࡚ࡼく知ࡽࢀࠊ捕食回避ࡢ᭷効࡞手段࡛あࡿ㸦Brower, 1958-a,b,cࠊUesugi, 
1996㸧ࠋ 
ベイࢶ型擬態࡛ࡣࠊࣔࢹࣝ࡜࡞ࡿ種ࡣ体内࡟毒ࢆ持ࡗ࡚いࡿࡇ࡜ࡀ多くࠊࡑࡢ体表ࡢ紋
様ࡣ一般࡟派手࡛目立ࡘࡶࡢ࡛あࡿࠋࡇࢀࡣࠕࣔࢹࣝ種ࠖ࡜࿧ࡤࢀࡿࠋ鳥࡞࡝ࡢ捕食者ࡣ
学習࡟ࡼࡗ࡚ࡇࡢࡼう࡞種ࢆ捕食ࡍࡿࡇ࡜ࢆ避ࡅࡿࡼう࡟࡞ࡿࠋ一方ࠊࣔࢹࣝ種࡜ࡣ全く
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異࡞ࡿ種࡛ࠊ毒ࢆ持ࡓ࡞い࡟ࡶ関わࡽࡎࠊࣔࢹࣝ種࡜見間㐪うࡼう࡞紋様ࢆࡋ࡚捕食ࢆ回
避ࡋ࡚いࡿ種ࡀいࡿࠋࡇࢀࡣࠕ擬態種ࠖ࡜࿧ࡤࢀࡿࠋ無毒࡞種ࡢ紋様や形態ࡀࠊ᭷毒࡞種
࡟似ࡿࡼう࡞擬態ࢆベイࢶ型擬態࡜いうࠋベイࢶ型擬態ࡣࡑࡢྡࡢ通ࡾࠊBates ࡀア࣐ࢰン
ࢆ旅ࡍࡿ࡞࠿࡛見ࡘࡅࡓ現象࡛あࡾ㸦Bates, 1861㸧ࠊ昆虫ࡔࡅ࡛࡞く幅広い生物種࡛確認ࡍ
ࡿࡇ࡜ࡀ࡛ࡁࡿࠋ系統的࡟離ࢀ࡚いࡿ種ྠ士ࡢ紋様ࡀ互い࡟似ࡿベイࢶ型擬態࡟࠾い࡚ࠊ
擬態形質ࡀ࡝ࡢࡼう࡞ศ子࣓࢝ࢽࢬ࣒࡛獲得࣭進化ࡋ࡚ࡁࡓ࠿ࢆ解明ࡍࡿࡇ࡜ࡣࠊ適応的
࡞形質ࡢ進化ࢆ考えࡿୖ࡛非常࡟㔜要࡞課題࡛あࡿࠋࡋ࠿ࡋࠊベイࢶ型擬態࡟関ࡋ࡚ࠊ生
態学や行動学࡟関ࡍࡿ研究ࡣ盛ࢇ࡟行わࢀ࡚いࡿࡶࡢࡢ㸦Uesugi, 1996ࠊୖ杉, 1999㸧ࠊศ
子生物学的࡞研究ࡣほ࡜ࢇ࡝さࢀ࡚࠾ࡽࡎࠊ擬態紋様ࡢ形成࣓࢝ࢽࢬ࣒やࡑࡢ進化ࣉࣟࢭ
ࢫ࡟関ࡋ࡚ࡣ୙明࡞点ࡀ多いࠋ理由ࡢ一ࡘ࡜ࡋ࡚ࠊ擬態種࡜ࣔࢹࣝ種系統的࡟離ࢀ࡚いࡿ
ࡇ࡜ࡀ多くࠊศ子ࣞベ࡛ࣝࡢ研究ࡢษࡾ口ࢆ見ࡘࡅ࡟くいࡇ࡜ࡀ挙ࡆࡽࢀࡿࠋ 
ベイࢶ型擬態ࢆࡍࡿ種࡜ࡋ࡚ࠊ日本࡛ࡣࢩࣟ࢜ࣅアࢤࣁ㸦Papilio polytes㸧ࡀࡼく知ࡽࢀ
ࡿࠋࢩࣟ࢜ࣅアࢤࣁࡢ࣓ࢫ࡟ࡣࠊ࢜ࢫ࡟似ࡓ非擬態型㸦Fig. 1-1 b㸧࡜ࠊࣔࢹ࡛ࣝあࡿベࢽ
ࣔンアࢤࣁ㸦Pachliopta aristrochiae㸧㸦᭷毒㸧㸦Euw et al., 1968㸧࡟似ࡓ擬態型㸦Fig. 1-1 
c㸧ࡢ 2 ࡘࡢ紋様多型ࡀ存在ࡍࡿ㸦Fig. 1-1㸧ࠋ非擬態型࣓ࢫࡢ後翅ࡢ紋様ࡣ࢜ࢫ࡜ྠ様࡛ࠊ
淡黄色ࡢ帯状ࡢ紋様ࡀ形成さࢀࡿ㸦Fig. 1-1 a,b㸧ࠋ一方ࠊ擬態型࣓ࢫࡢ後翅ࡢ紋様ࡣベࢽࣔ
ンアࢤࣁ࡟似࡚ࠊ淡黄色紋様࡟加え翅ࡢ周縁部࡟複数ࡢ赤い大ࡁ࡞斑点ࡀ現ࢀࡿ㸦Fig. 1-1 
c,d㸧ࠋ注意ࡍ࡭ࡁࡣࠊ擬態型ࡢ淡黄色紋様ࡣ非擬態型࡜㐪い帯状࡟࡞ࡽࡎࠊ中心付近࡟集ࡲ
ࡿࡼう࡟ࡋ࡚形成さࢀࡿ点࡛あࡿࠋ擬態型࣓ࢫࡢ赤い斑点ࡣベࢽࣔンアࢤࣁࡢ斑点ࡼࡾࡶ
小さいࡶࡢࡢࠊ色や出現ࡍࡿ場所ࡣ非常࡟似࡚いࡿࠋࡲࡓ前翅ࡢ紋様࡟関ࡋ࡚ࡶ擬態型࣓
ࢫ࡜非擬態型࣓ࢫ࡜࡛ࡣ㐪いࡀࡳࡽࢀࡿࠋ擬態型࣓ࢫ࡛ࡣࠊベࢽࣔンアࢤࣁࡢࡼう࡟翅ࡢ
外側ࡀ灰色࡟࡞ࡾ黒色ࡢ線ࡀ翅脈ࡢ間࡟現ࢀࡿ㸦Fig. 1-1 c,d㸧ࠋ一方ࠊ非擬態型࣓ࢫࡣ擬態
型࣓ࢫࡢࡼう࡟翅脈ࡢ間࡟黒色ࡢ線ࡀ見ࡽࢀࡿࡀࠊࡑࡢ外側ࡀ灰色࡟࡞ࡿࡼう࡞ࡇ࡜ࡣ࡞
く全体的࡟黒色ࢆࡋ࡚いࡿ㸦Fig. 1-1 b㸧ࠋ 
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遺伝学的解析࠿ࡽࠊࢩࣟ࢜ࣅアࢤࣁࡢベイࢶ型擬態ࡢ形質ࡣࢤࣀ࣒ୖࡢ 1 遺伝子ᗙ㸦H
遺伝子㸧࡟ࡼࡾ制御さࢀ࡚いࡿࡇ࡜ࡀ知ࡽࢀ࡚࠾ࡾ㸦Fryer, 1913㸧ࠊ擬態型ࡀ非擬態型࡟対
ࡋ優性࡛あࡿࡇ࡜ࡀศ࠿ࡗ࡚いࡿ㸦Clarke and Sheppard, 1972㸧ࠋ擬態型࡜非擬態型࡛ࡣࠊ
ࡑࡢ飛翔ࣃࢱ࣮ンࡶ異࡞ࡗ࡚࠾ࡾ㸦Kitamura and Imafuku, 2010㸧ࠊ紋様ࡢษࡾ替えࡔࡅ
࡛࡞く行動ࡲ࡛ࡶࡀ H 遺伝子࡟ࡼࡾ制御さࢀ࡚いࡿ࡜考えࡽࢀࡿࠋ擬態型ࡀ࣓ࢫࡢࡳ
㸦female limited mimicry㸧࡟現ࢀࠊࡲࡓ擬態型࡜非擬態型ࡢ翅ࡢ紋様ࡢษࡾ替えࡀྠ種ࡢ
࣓ࢫࡢ間࡛起ࡁ࡚いࡿࡇ࡜ࡀࢩࣟ࢜ࣅアࢤࣁࡢ特徴࡛あࡾࠊ擬態紋様ࡢศ子࣓࢝ࢽࢬ࣒ࢆ
明ࡽ࠿࡟ࡍࡿୖ࡛ࠊ非常࡟興味深くࠊ᭷用࡞材料࡛あࡿ࡜考えࡽࢀࡿࠋࡲࡓ擬態ࡢࣔࢹࣝ
࡛あࡿベࢽࣔンアࢤࣁ࡜ࢩࣟ࢜ࣅアࢤࣁࡢ紋様形成࣓࢝ࢽࢬ࣒ࢆ比較ࡍࡿࡇ࡜࡟ࡼࡾࠊࢩ
ࣟ࢜ࣅアࢤࣁࡢ擬態形質ࡀ࡝ࡢࡼう࡟進化ࡋ࡚ࡁࡓࡢ࠿ࢆ理解ࡍࡿࡇ࡜ࡶ࡛ࡁࡿ࡜期待さ
ࢀࡿࠋ 
 
ࢩࣟ࢜ࣅアࢤࣁ࡜ベࢽࣔンアࢤࣁࡢ系統的࡞関係 
 擬態種࡛あࡿࢩࣟ࢜ࣅアࢤࣁࡣアࢤࣁチョウ族㸦Papilionini㸧࡟属ࡋ࡚࠾ࡾࠊࣔࢹࣝ種
࡛あࡿベࢽࣔンアࢤࣁࡣࢪࣕࢥウアࢤࣁ族㸦Troidini㸧࡟属ࡋ࡚い 㸦࡚Fig. 1-2, Condamine 
et al., 2012㸧ࠊ系統的࡟ࡣ離ࢀࡓ関係࡟あࡿࠋベࢽࣔンアࢤࣁࡣࠊインࢻ࠿ࡽ東༡アࢪア࡟
࠿ࡅ࡚ࡢ熱帯域࡟生息ࡋ࡚いࡿࠋ日本࡟ࡣࡑࡶࡑࡶࡣศ布ࡋ࡚࠾ࡽࡎࠊ1960 ᖺ代後半࠿ࡽ
ඵ㔜山諸島࡟広ࡀࡾࠊ現在࡛ࡣ奄美群島ࡲ࡛ศ布域ࡀ広ࡀࡗ࡚いࡿ࡜さࢀࡿ㸦ୖ杉, 1999㸧ࠋ
一方ࠊࢩࣟ࢜ࣅアࢤࣁࡶインࢻ࠿ࡽ東༡アࢪア࡟࠿ࡅ࡚ศ布ࡋࠊ日本࡛ࡣ༡西諸島࡟生息
ࡍࡿࠋチョウࡣ系統的࡟近い種࡟࠾い࡚ࡶࡑࡢ翅ࡢ紋様ࡣ非常࡟多様性࡟富ࢇ࡛いࡿࡀ
㸦Fig. 1-2㸧ࠊࢩࣟ࢜ࣅアࢤࣁࡢ擬態型࡜ベࢽࣔンアࢤࣁࡢ紋様ࡣ似通ࡗ࡚࠾ࡾࠊ系統的࡟
離ࢀࡓ種間ࡢ紋様ࡢ類似性ࡀ࡝ࡢࡼう࡟獲得さࢀ࡚ࡁࡓࡢ࠿ࡣ興味深いࠋ 
 
アࢤࣁチョウ族࡟࠾ࡅࡿベイࢶ型擬態形質ࡢ出現 
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 アࢤࣁチョウ族࡟ࡣベイࢶ型擬態ࢆࡍࡿ種ࡀ多くࡳࡽࢀࡿࡀࠊࡑࢀࡽࡢ種ࡀ༢一ࡢクࣞ
࣮ࢻ࡟属ࡋ࡚いࡿわࡅ࡛ࡣ࡞くࠊ擬態ࡍࡿ種ࡣ系統樹ࡢ中࡛散在ࡍࡿ࡜報告さࢀ࡚いࡿ
㸦Kunte, 2009㸧ࠋ個々ࡢ擬態種ࡣ極ࡵ࡚多様࡞翅ࡢ紋様ࢆ見ࡏࠊࣔࢹࣝ種ࡶࡑࢀࡒࢀ異࡞
ࡿࠋࡇࡢࡇ࡜ࡣアࢤࣁチョウ族ࡢ擬態紋様ࡀ共通ࡢ祖先࡛獲得さࢀࡓわࡅ࡛ࡣ࡞くࠊ各擬
態形質ࡀࡑࡢ後独立࡟進化ࡋ࡚ࡁࡓࡇ࡜ࢆ示ࡋ࡚いࡿࠋ興味深いࡢࡣࠊアࢤࣁチョウ族ࡢ
ベイࢶ型擬態ࢆࡍࡿ種࡟ࡣࠊ雌雄࡜ࡶ࡟༢一擬態紋様ࢆ示ࡍࡶࡢࠊ雌雄࡜ࡶ࡟擬態型࡜非
擬態型ࡢ紋様多型ࢆ示ࡍࡶࡢࠊ࣓ࢫࡢࡳࡀ擬態ࡍࡿ種࡞࡝ࠊ極ࡵ࡚多様࡞形式ࡀ見ࡽࢀࡿ
点࡛あࡿ㸦Kunte, 2009㸧ࠋアࢤࣁチョウ族࡛ベイࢶ型擬態ࢆࡍࡿ種ࡣࠊ多くࡢ場合ࢪࣕࢥ
ウアࢤࣁ族ࡢチョウࢆࣔࢹࣝ࡜ࡋ࡚擬態ࡍࡿࠋ例えࡤࠊ࢜ࢼ࢞アࢤࣁࡣࢪࣕࢥウアࢤࣁ࡟
擬態ࡋࠊࢺࣛࣇアࢤࣁࡣࠊ࣓ࢫ࡟ 2 型ࡀあࡾࠊ一方ࡀア࢜ࢪࣕࢥウアࢤࣁ࡟擬態ࡍࡿࠋࢺ
ࣛࣇアࢤࣁ࡜ࢩࣟ࢜ࣅアࢤࣁ࡛ࡣࠊࢤࣀ࣒ୖࡢ擬態ࡢ原因領域ࡀあࡿ程ᗘ絞ࡾ込ࡲࢀ࡚い
ࡿࡀࠊࡑࡢ領域ࡣ異࡞ࡗ࡚いࡿ࡜考えࡽࢀࡿ㸦Clarke and Sheppard, 1959, 1962, 1972㸧ࠋ
ࡇࡢࡼう࡟アࢤࣁチョウ族ࡢ中࡛ࡶ擬態形質ࡣ多様࡟存在ࡋ࡚࠾ࡾࠊࡑࢀࡽࡀ࡝ࡢࡼう࡟
進化ࡋ࡚ࡁࡓࡢ࠿ࡣ極ࡵ࡚興味深いࠋࡲࡓࠊ擬態種ࡢ形質࡜ࣔࢹࣝ種ࡢ形質ࡣࠊࡑࢀࡒࢀ
極ࡵ࡚多様࡛あࡿࡀࠊ両者ࡢ紋様ࡀࠕ似通ࡗ࡚いࡿࠖࡇ࡜ࡢศ子的࡞背景ࢆ理解ࡍࡿࡇ࡜
ࡣࠊ適応進化ࡢ本質࡟迫ࡿࢸ࣮࣐࡜ࡋ࡚魅力的࡛あࡿࠋ 
 
チョウࡢ翅ࡢ紋様࣭色素形成機構࡟関ࡍࡿ知見 
鱗翅目昆虫ࡢ翅ࡣ鱗紛࡟覆わࢀ࡚いࡿࡢࡀ特徴࡛あࡿࠋ鱗紛ࡣ死ࢇࡔ細胞ࡢクチク࡛ࣛ
あࡾࠊ鱗紛一ࡘ一ࡘࡀ色ࢆ呈示ࡍࡿࠋࡇࢀࡀࣔࢨイク状࡟散ࡽࡤࡿࡇ࡜࡟ࡼࡗ࡚他ࡢ種࡛
ࡣ見ࡽࢀ࡞いࡼう࡞多種多様࡞翅ࡢ色彩ࢆ生ࢇ࡛いࡿ㸦渡辺ࠊ2005㸧ࠋ翅ࡢ紋様ࡢࣃࢱ࣮ン
ࡣ幼虫期後期࠿ࡽ蛹期初期࡟決定さࢀࡿ࡜いう説ࡀあࡿ㸦Nijhout, 1991㸧ࠋࡇࡢ説࡛ࡣࠊ蛹
期ࡢ初期࡟紋様ࡢࣉࣞࣃࢱ࣮ンࡀ決定ࡋࠊࡑࢀ࡟従ࡗ࡚ࠊ蛹期後期࡟色素ࡢ着色ࡀ引ࡁ起
ࡇさࢀࡿࠋ翅ࡢ紋様ࡢࣉࣞࣃࢱ࣮ン形成࡟関ࡋ࡚ࡣ Distal-less や engrailedࠊspalt ࡞࡝ࡢ
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࣓࣍࢜࣎ࢵクࢫ遺伝子ࡀࢪࣕࣀ࣓チョウ࡞࡝ࡢ eyespot㸦目玉模様㸧形成࡟関୚ࡋ࡚いࡿ࡜
いわࢀ࡚いࡿ㸦Carroll et al., 1994ࠊKeys et al., 1999ࠊMonterio et al., 2006㸧ࠋࡲࡓࢻク
チョウࡢ赤い紋様ࡀ optix 㸦࡛Reed et al., 2011㸧ࠊ前翅ࡢ黒色紋様ࡀ wntA ࡛制御さࢀ࡚い
ࡿ࡞࡝㸦Martin et al., 2012㸧ࢱࢸࣁチョウ科ࡢチョウࡢ紋様形成機構࡟関ࡋ࡚ࡣ知見ࡀ蓄
積さࢀ࡚いࡿࠋࡋ࠿ࡋࠊアࢤࣁチョウ科ࡢチョウࡢ紋様ࡢࣉࣞࣃࢱ࣮ン形成࡟関ࡋ࡚ࡣ解
析ࡀ行わࢀ࡚࠾ࡽࡎࠊ多くࡀ୙明࡛あࡿࠋ一方ࠊチョウࡢ翅࡛用いࡽࢀ࡚いࡿ色素࡟ࡘい
࡚ࡣ比較的知見ࡀ多いࠋチョウࡢ色࡟関୚ࡍࡿ࠾ࡶ࡞色素ࡣ࣓ࣛࢽン (melanin; 黒色)ࠊࣅ
ࣜン (bilin; 青緑色-青色)ࠊ࢝ࣟチࣀイࢻ (carotenoid; 黄色-࢜ࣞンࢪ色-赤色)ࠊ࢜ࣔク࣮ࣟ
࣒ (ommochrome; 黄色-褐色-赤紫色)ࠊࣉࢸࣜン 㸦pterin; 白色㸧࡞࡝ࡀ知ࡽࢀ࡚いࡿ㸦梅
鉢, 2000㸧ࠋࡲࡓアࢤࣁチョウ科ࡢ翅࡛ࡣࠊpapiliochrome ࡀ用いࡽࢀ࡚࠾ࡾࠊ淡黄色ࡢ
papiliochrome II や papiliochrome IIIࠊ赤色ࡢ papiliochrome R ࡞࡝ࡀ知ࡽࢀ࡚いࡿ
㸦Umebachi, 1985㸧ࠋpapiliochrome II ࡀ最ࡶ研究さࢀ࡚࠾ࡾࠊ構造ࡶ決定さࢀ࡚いࡿ
㸦Rembold and Umebachi, 1984㸧ࠋpapiliochrome R ࡟関ࡋ࡚ࡣࠊ1N ࡢ水酸化ࢼࢺࣜウ࣒
溶液࡟ࡼࡗ࡚溶解ࡋࠊkynurenine ࡜βアࣛࢽンࢆ含ࡴ色素࡛あࡿࡇ࡜ࡀ報告さࢀ࡚࠾ࡾࠊ
NBAD ࡢ࣏࣐࣮ࣜ࡟ kynurenine ࡀ結合ࡋࡓ物質ࡢ可能性ࡀ示唆さࢀ࡚いࡿ㸦Umebachi, 
1985㸧ࠋࡋ࠿ࡋࠊpapiliochrome III や papiliochrome R ࡢ実際ࡢ構造ࡣ୙明࡛あࡿࠋࡲࡓ
Umebachi㸦1978㸧࡟ࡼࡾベࢽࣔンアࢤࣁࡢ赤色色素࡟ࡣβ-アࣛࢽンࡀ含ࡲࢀ࡚いࡿࡀ
kynurenine ࡣ含ࡲࢀ࡚い࡞い࡜報告さࢀ࡚いࡿࡀࠊࡑࡢ詳細࡞構造や生合成経路ࡣ全く୙
明࡛あࡿࠋࢩࣟ࢜ࣅアࢤࣁ࡟関ࡋ࡚ࡣࠊ࢜ࢫࡢ後翅ࡢ淡黄色領域࡟࠾い࡚ papiliochrome II
ࡀ用いࡽࢀ࡚いࡿࡇ࡜ࡀ明ࡽ࠿࡜࡞ࡗ࡚いࡿ㸦Umebachi, 1977㸧ࠋࡋ࠿ࡋࠊࢩࣟ࢜ࣅアࢤࣁ
ࡢ࣓ࢫ㸦擬態型࡜非擬態型㸧やベࢽࣔンアࢤࣁࡢ淡黄色領域やࢩࣟ࢜ࣅアࢤࣁࡢ擬態型ࡢ
赤色領域ࡀ࡝ういࡗࡓ色素࡟ࡼࡾ着色ࡋ࡚いࡿࡢ࠿ࡣ全くศ࠿ࡗ࡚い࡞いࠋࡑࡇ࡛ࠊࢩࣟ
࢜ࣅアࢤࣁ㸦擬態型࡜非擬態型㸧࡜ベࢽࣔンアࢤࣁࡢ淡黄色領域࡜赤色領域紋様ࡢ色素࠾
ࡼび色素合成機構ࢆ調࡭ࡿࡇ࡜࡟ࡼࡾࠊࢩࣟ࢜ࣅアࢤࣁ࣓ࢫࡢ擬態型࡜非擬態型ࡢ紋様ࡢ
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ษࡾ替えやࠊ擬態型ࡢ擬態形質ࡀ࡝ࡢࡼう࡞ศ子機構࡟ࡼࡾ形成࣭獲得さࢀ࡚ࡁࡓ࠿ࢆ明
ࡽ࠿࡟࡛ࡁࡿ࡜考えࡓࠋ 
 
本研究ࡢࢫࢺࣛࢸࢪ࣮ 
本研究࡛ࡣࢩࣟ࢜ࣅアࢤࣁ࡜ࣔࢹ࡛ࣝあࡿベࢽࣔンアࢤࣁࢆ用い࡚ࠊ紋様ࡢ着色࡟必須
࡞色素ࡢ生合成機構ࢆ比較ࡋ࡚ࠊ擬態紋様ࡀ࡝ࡢࡼう࡞ศ子࣓࢝ࢽࢬ࣒࡛獲得さࢀࡓ࠿ࢆ
明ࡽ࠿࡟ࡍࡿࡇ࡜ࢆ目的࡜ࡋࡓࠋ翅ࡢ紋様ࡣ背景ࡢ黒色㸦࣓ࣛࢽン㸧ࢆ除く࡜ࠊ主࡟淡黄
色紋様࡜赤色紋様ࡢ 2 ࡘ࡛構成さࢀ࡚いࡿࡢ࡛ࠊࡇࡢ 2 種類ࡢ紋様領域ࡢ色素合成ࢆ調࡭
ࡿࡇ࡜ࡇ࡜࡟ࡋࡓࠋ全体ࡢ研究ࢫࢺࣛࢸࢪ࣮࡜ࡋ࡚ࠊ㸦1㸧色素自体ࡢ༢離࣭ྠ定ࢆ試ࡳࠊ㸦2㸧
qRT-PCR やRNA sequencing࡟ࡼࡗ࡚領域特異的࡟発現ࡋ࡚いࡿ遺伝子ࡢ発現動態ࢆ調࡭
ࡿࡇ࡜࡜ࡋࡓ㸦Fig. 1-3㸧ࠋ 
ࡲࡎ 3 章 1 節࡛ࠊ蛹期ࡢ翅ࡢ発生࡜着色様式ࢆ調࡭ࡿࡇ࡜࡟ࡼࡾࠊ色素合成ࢆ解析ࡍ࡭
ࡁ時期ࢆ明確࡟ࡋࡼう࡜考えࡓࠋ 
次࡟ 3 章 2 節࡛ࡣࠊ2 種 3 領域㸦ࢩࣟ࢜ࣅアࢤࣁ࣓ࢫࡢձ非擬態型ࠊղ擬態型ࠊ࠾ࡼびճ
ベࢽࣔンアࢤࣁ㸧ࡢ淡黄色領域ࡢ色素合成ࢆ調࡭ࡓࠋ特࡟ࠊࠕձ非擬態型࡜ղ擬態型ࡣ淡黄
色領域ࡢ形ࢆ変えࡿࡔࡅ࡛擬態ࢆ成立さࡏ࡚いࡿࡢ࠿ ࠖࠊࡲࡓࠕղ擬態型࡜ճベࢽࣔンアࢤ
ࣁࡀྠ様ࡢ色素合成系ࢆ使ࡗ࡚いࡿࡢ࠿ࠖࢆ明ࡽ࠿࡟ࡋࡼう࡜考えࡓࠋࡲࡎձ非擬態型ࡢ
淡黄色領域ࡢ色素ࡢ精密質㔞数࣭原子組成ࢆ計測ࡋࠊ色素合成࡟関わࡿ遺伝子ࡢ発現挙動
ࢆ調࡭ࡓࠋさࡽ࡟ղࠊճࡢ色素ࡢྠ定ࢆ試ࡳࡿ࡜࡜ࡶ࡟ࠊձࡢ結ᯝࢆ参考࡟ࡋ࡚ࠊղࠊճ
ࡢ関連遺伝子ࡢ動態ࢆ調࡭ࡓ㸦Fig. 1-3 ୖ部㸧ࠋ 
3 章 3 節࡛ࡣࠊ擬態紋様࡟特徴的࡞赤色紋様㸦2 種 2 領域ࠊմࢩࣟ࢜ࣅアࢤࣁ࣓ࢫ擬態型
࡜յベࢽࣔンアࢤࣁ㸧形成ࡢศ子的背景ࢆ解明ࡍࡿࡇ࡜ࢆ目的࡟解析ࢆ行ࡗࡓࠋմ擬態型
࣓ࢫ࡜յベࢽࣔンアࢤࣁ࡛ࠊࡲࡎ赤色色素ࡢ抽出࡜生化学的࡞解析㸦塩酸処理や色素ࡢ精
密質㔞数࣭原子組成ࡢ決定㸧ࢆ試ࡳࠊ続い࡚ RNA sequencing や qRT-PCR ࡟ࡼࡾ色素合成
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経路や色素合成遺伝子ࡢ探索࡜発現動態ࢆ調࡭ࡓ㸦Fig. 1-3 ୗ部㸧ࠋ 
 
以ୖࡢ解析ࢆ行ࡗࡓ結ᯝࠊ3 章 1 節࡛ࡣࠊࢩࣟ࢜ࣅアࢤࣁ࡜ベࢽࣔンアࢤࣁࡢ両種࡛ࠊ蛹
期後期࡟淡黄色領域ࠊ赤色領域ࠊ黒色領域ࡢ順࡛着色ࡍࡿࡇ࡜ࡀ明ࡽ࠿࡜࡞ࡗࡓࠋ 
3 章 2 節࡛ࡣࠊࢩࣟ࢜ࣅアࢤࣁ非擬態型ࡢ淡黄色領域ձ࡛ࡣ kynurenine ࡜ NBAD ࠿ࡽ
࡞ࡿ色素࡛着色ࡋ࡚いࡿࡀࠊࢩࣟ࢜ࣅアࢤࣁࡢ擬態型ղ࡜ベࢽࣔンアࢤࣁճ࡛ࡣࡇࡢ色素
ࡣ用いࡽࢀࡎࠊ両者࡛似ࡓ性状ࡢ淡黄色色素ࢆ用い࡚いࡿࡇ࡜ࡀ判明ࡋࡓࠋࢩࣟ࢜ࣅアࢤ
ࣁ擬態型࡛ࡣࠊ淡黄色領域ࡢ紋様ࡢ領域特異性㸦領域ࡢ形㸧ࡔࡅ࡛࡞くࠊ色素自体ࡶษࡾ
替え࡚ࠊ擬態紋様ࢆ形成ࡋ࡚いࡿࡇ࡜ࡀ示唆さࢀࡓࠋ 
3 章 3 節࡛ࡣࠊベࢽࣔンアࢤࣁࡢ赤色色素յࡀ NBAD や硫酸基ࢆ構成要素࡜ࡋ࡚含ࡴ物
質࡛あࡿࡇ࡜ࢆ明ࡽ࠿࡟ࡋࡓࠋ一方ࠊࢩࣟ࢜ࣅアࢤࣁࡢ赤色色素մࡣベࢽࣔンアࢤࣁ࡜ࡣ
異࡞ࡗࡓࠊ黒色色素࣓ࣛࢽン࡟似ࡓ㔜合構造ࢆࡋ࡚࠾ࡾࠊpapiliochrome R ࡀ用いࡽࢀ࡚い
ࡿࡇ࡜ࡀ示唆さࢀࡓࠋࡲࡓࡇࡢ色素ࡢ生合成࡟ࡣ Toll signaling 様ࡢ経路ࡀ用いࡽࢀ࡚いࡿ
ࡇ࡜ࡀ考えࡽࢀࡓࠋࡇࢀࡽ結ᯝ࠿ࡽࠊࢩࣟ࢜ࣅアࢤࣁ࡜ベࢽࣔンアࢤࣁࡢ赤色領域ࡣࠊ異
࡞ࡿ色素合成経路ࢆ利用ࡋ࡚着色ࡋ࡚いࡿࡇ࡜ࡀ示さࢀࡓࠋ 
 
a b
c d
Figure1-1. 䝅䝻䜸ビア䝀䝝䛸ベニ䝰ンア䝀䝝䛾成虫䛾翅䛾紋様䠄a䠅䝅䝻䜸ビア䝀䝝䛾䜸䝇䠄b䠅䝅
䝻䜸ビア䝀䝝非擬態型䛾䝯䝇䠄c䠅䝅䝻䜸ビア䝀䝝擬態型䛾䝯䝇䠄d䠅ベニ䝰ンア䝀䝝䚹䝇䜿䞊䝹䝞䞊䛿
1cmを表し䛶い䜛䚹
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ア䝀䝝チョ䜴族
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ベニ䝰ンア䝀䝝
䝆䝱䝁䜴ア䝀䝝族
Figure1-2. ア䝀䝝チョ䜴科䛾系統樹 䝅䝻䜸ビア䝀䝝䛿ア䝀䝝チョ䜴族䛻䚸ベニ䝰ンア䝀䝝䛿䝆䝱
䝁䜴ア䝀䝝族䛻属し䛶お䜚䚸系統的䛻離䜜䛶い䜛䚹Condamine et al., 2012よ䜚改変䠄License
Number: 3325211456586䠅䚹
䝅䝻䜸ビア䝀䝝
䠄Troidini䠅
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第3章2節淡黄色色素合成機構䛾解析䛻関す䜛䝣䝻䞊チ䝱䞊ト䠄䐟䚸䐠䚸䐡䛾領域䛾解析䠅
第 章 節赤色色素合成機構䛾解析䛻関す䜛䝣䝻䞊チ䝱䞊ト䠄䐢䚸䐣䛾領域䛾解析䠅
淡黄色色素䛾化
学分析
䠄精密質量䞉原子
組成䛾決定䠅
候補遺伝子䛾発現解析
䠄qRT-PCR䠅
淡黄色領域䛾物理学的
䛺解析
䠄紫外線照射䛻よ䜛蛍光
䛾観察䠅
䝅䝻䜸ビア䝀䝝非擬態型
ベニ䝰ンア䝀䝝䝅䝻䜸ビア䝀䝝擬態型
䐟 䐠 䐡
䐢 䐣
3 3
赤色色素䛾化学
分析
䠄精密質量䞉原子
組成䛾決定䞉塩
酸処理䠅
赤色色素合成䛻関わ䜛遺伝
子䛾網羅的探索
䠄RNAsequencing䠅
候補遺伝子䛾発現解析
䠄qRT-PCR䠅
Figure 1-3. ᮏ研究䛾各節䛻おけ䜛解析䛾䝣䝻䞊チ䝱䞊ト
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2 章 材料࡜方法 
 
実験動物 
 ࢩࣟ࢜ビ࢔ࢤࣁ㸦Papilio polytes㸧ࡣ࢚࢖ࢥ࣮科学㸦大阪㸧㸦5 齢幼虫㸧࠾ࡼび蝶館࢝ビ
ࣛ㸦沖縄㸧㸦成虫㸧࠿ࡽ購入しࠊ࣋ࢽࣔン࢔ࢤࣁ㸦Pachliopta aristolochiae㸧ࡣ蝶館࢝ビࣛ
㸦沖縄㸧㸦成虫㸧࠿ࡽ購入しࡓࡶࡢ࠾ࡼび◊究室内࡛⣼代飼育しࡓࡶࡢを用いࡓࠋࢩࣟ࢜ビ
࢔ࢤࣁࡢ幼虫ࡣ࣑࢝ンࡢ葉㸦Citrus unsyiu㸧࠿人工飼料㸦夏࣑࢝ンࡢ葉㸦Citrus 
natsudaidai㸧࡜࢖ンࢭࢡࢱ F-II㸦日ᮏ農産工業ࠊ神奈川㸧を混ࡐࡓࡶࡢ㸦詳⣽࡞組成を Table 
2-1 ࡟示ࡍ㸧を用いࠊ࣋ࢽࣔン࢔ࢤࣁࡢ幼虫ࡣウ࣐ࣀࢫࢬࢡࢧ㸦Aristolochia debilis㸧を用
い࡚ࠊ25℃ࠊ長日条件㸦明期 16 時間㸸暗期 8 時間㸧࡛飼育しࡓࠋ 
 
夏࣑࢝ンࡢ葉ࡢ乾燥粉ᮎ作成
 東京大学大学院農学生命科学◊究科ࡢ嶋⏣透ඛ生ࡢࡈ協力࡟ࡼࡾࠊᮏ学ࡢ弥生࢟ࣕンࣃ
ࢫ内࡟あࡿ夏࣑࢝ンࡢ樹࠿ࡽ採集しࡓ葉ࡢ汚ࢀを完全࡟洗い落࡜しࠊ葉ࡢ表面ࡢ水気を飛
ࡤࡍࡓࡵ࡟一昼夜乾燥ࡉࡏࡓࠋ葉ࡢ表面ࡀ乾いࡓࡽࠊษࡾ刻ࡳࢩࣜ࢝ࢤࣝ (青色ࠊ球状大粒ࠊ
Nacalai tesqueࠊ京都) ࡜一緒࡟࣏ࣜ袋࡟入ࢀ࡚ࠊ葉ࡀ完全࡟乾燥ࡍࡿࡲ࡛ 4℃࡛静置しࡓࠋ
ࢩࣜ࢝ࢤࣝࡀ水ศを吸཰しࠊ給水能力ࡀ低ୗしࡓࡽࢩࣜ࢝ࢤࣝを交換ࡍࡿࡇ࡜࡟ࡼࡗ࡚葉
を完全࡟乾燥ࡉࡏࡓࠋ乾燥しࡓ葉をࠊ磁製࣮࣑࣏࣎ࣝࣝッࢺ (࢔ࢬワンࠊ大阪) ࡟入ࢀ࡚大
中小ࡍ࡭࡚ࡢ大ࡁࡉࡢ࢔࣑ࣝࢼ࣮࣎ࣝ (࢔ࢬワンࠊ大阪) を一緒࡟入ࢀࠊ࣮࣑࡛࣎ࣝࣝ回転
ࡉࡏࠊ1~2 晩࠿ࡅ࡚葉を粉○しࠊ粉ᮎ状࡟しࡓࡶࡢを飼料࡜し࡚用いࡓࠋ
 
蛹期ࡢ翅ࡢ着色様式ࡢ観察 
 前蛹期ࡢ個体を web ࣓࡛࢝ࣛ撮影ࡍࡿࡇ࡜࡟ࡼࡾࠊ蛹࡟࡞ࡗࡓ瞬間をṇ確࡟࡜ࡽえࡓࠋ
蛹࡟࡞ࡗࡓ瞬間を蛹ࡢ 0 日㸦P0㸧࡜しࠊ以降 24 時間ࡈ࡜࡟ P1 ࠿ࡽ P16 ࡜しࡓࠋ解剖ࡣ全
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࡚ on ice ࡛冷やしࡓ PBS㸦Phosphate Buffered Saline, 137 mM NaCl, 8.10 mM Na2HPO4, 
2.68 mM KCl, 1.47 mM NaH2P04㸧中࡛行ࡗࡓࠋ単離しࡓ後翅ࡣ実体顕微鏡(M165 FCࠊ
LeicaࠊSolmsࠊGermany)を用い࡚観察࣭撮影しࡓࠋ 
 
ࢩࣟ࢜ビ࢔ࢤࣁ後翅ࡢ淡黄色色素ࡢ抽出 
後翅ࡢ淡黄色領域ࡢࡳを 10 個体ศ単離しࠊ70 % methanol 溶液࡛１日処理しࠊ色素を抽
出しࡓࠋ抽出しࡓ粗抽出液ࡣ遠心࢚ࣂ࣏࣮ࣞࢱ࣮࡛溶媒を完全࡟留去しࠊ500 µl ࡢ H2O ࡟
再溶解ࡉࡏࡓࠋࡉࡽ࡟遠心機࡛ࠊ室温ࠊ15000 rpmࠊ10 ศ間遠心ࡍࡿࡇ࡜࡟ࡼࡾ共雑物を
除去しࠊୖ清ࡢࡳをศ析ࢧンࣉࣝ࡜し࡚使用しࡓࠋ 
 
࣋ࢽࣔン࢔ࢤࣁࡢ後翅ࡢ赤色色素ࡢ抽出 
後翅ࡢ赤色領域ࡢࡳを 10 個体ศ単離しࠊ70 % methanol 溶液࡛ 50ࠊ60ࠊ70ࠊ80℃࡟加
温しࠊ色素を抽出しࡓࠋࡑࡢ際温度を変化ࡉࡏࡿࡈ࡜࡟溶液を交換しࡓࠋࡑࢀࡒࢀࡢ溶液
ࡣ一ࡘ࡟ࣉ࣮ࣝしࠊࡑࡢ後ࡢ精製࡟用いࡓࠋࡑࢀࡒࢀࡢ温度࡛抽出しࡓ粗抽出液ࡣ遠心࢚
ࣂ࣏࣮ࣞࢱ࣮࡛溶媒を完全࡟留去しࠊ500 µl ࡢ H2O ࡟再溶解ࡉࡏࡓࠋࡉࡽ࡟遠心機࡛ࠊ室
温ࠊ15000rpmࠊ10 ศ間遠心ࡍࡿࡇ࡜࡟ࡼࡾ共雑物を除去しࠊୖ清ࡢࡳをศ析ࢧンࣉࣝ࡜
し࡚使用しࡓࠋ 
 
High-performance liquid chromatography (HPLC) 
HPLC system㸦ProminenceࠊShimadzuࠊ京都㸧ࡢ autosampler tray ࡜࣒࣮࢝ࣛ࢜ࣈ
ンࡣࡑࢀࡒࢀ 4℃࡜ 50℃࡟保ち使用しࡓࠋ4.6 mm i.d. × 150 mm ࡢ࣒࢝ࣛ㸦Capsule Packࠊ
SG typeࠊ資生堂ࠊ東京㸧を用い࡚ศ離しࡓࠋศ離ࡣ水࡜acetonitrileࡢbinary solvent system
࡛行ࡗࡓࠋ溶出ࡢ濃度勾配ࡣ以ୗࡢࡼう࡟行ࡗࡓࠋ 
淡黄色色素ࡢ溶出㸸[保持時間 (% acetonitrile): 0 ศ(0 %); 10 ศ(0 %); 10.01 ศ(50 %); 30
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ศ(50 %); 30.1 ศ(70 %); 60 ศ(70 %)] 
赤色色素ࡢ溶出㸸[保持時間 (% acetonitrile): 0 ศ(0 %); 10 ศ(0 %); 45 ศ(70 %); 60 ศ 
(70 %)] 
流量ࡣ 1ml/ศ࡛行いࠊࡑࢀࡒࢀࡢ吸཰波長࡟࠾ࡅࡿࢡ࣐ࣟࢺࢢ࣒ࣛࡣ photodiode array 
detector (Prominence SPD-M20A, Shimadzu)を用い࡚検出しࡓࠋ 
 
High-performance liquid chromatography electrospray ionization accurate mass 
spectrometry (HPLC-ESI-MS) 
HPLC system㸦Ultimate 3000, Dionex㸧ࡢ autosampler tray ࡣ 4℃࡟保ち使用しࡓࠋ
使用࣒࢝ࣛ等ࡣ Table 2-2 ࡟示しࡓࠋศ離条件ࡣ以ୗࡢ条件࡛行ࡗࡓࠋ 
淡黄色色素㸸お保持時間 (% methanol): 0 ศ (5 %); 1 ศ (5 %); 5 ศ (95 %); 10 ศ (95 %)] 
赤色色素㸸お保持時間 (% acetonitrile): 0 ศ (5 %); 5 ศ (5 %); 40 ศ (25 %)が 
移動相ࡣ直接 ESI ࡢ࢖࢜ン源࡬移動ࡉࡏࠊpositive ion mode ࡛計測しࡓࠋ精密質量数ࡢ計測
ࡣ淡黄色色素ࡣ micrOTOFQ II㸦Bruker DaltonicsࠊFremontࠊCAࠊUSA㸧࡛ ࠊ赤色色素ࡣ maXis 
imapct TM㸦Bruker DaltonicsࠊFremontࠊCAࠊUSA㸧࡛行ࡗࡓࠋ 
RNA ࡢ抽出 
個体ࡢ解剖ࡣࠊ解剖台㸦ࣃࣛࣇ࢕ンをࢩ࣮ࣕࣞ࡟固ࡵ࡚作成しࡓࡶࡢ㸧を使用しࠊ実体
顕微鏡ୗ࡛行ࡗࡓࠋ摘出しࡓࢧンࣉࣝࡣ PBS ࡛洗浄しࠊ1.5 ml ࡢࢧンࣉࣝࢳュ࣮ࣈ࡟移しࠊ
500 µl ࡢ TRI reagent㸦SigmaࠊSt. LouisࠊMOࠊUSA㸧中࡛࣍ࣔࢪࢼ࢖ࢬしࡓࠋ次࡟ 100 
µl ࡢ Chloroform を加え voltex-2㸦Scientific IndustriesࠊBohemiaࠊNYࠊUSA㸧を用い
࡚ࡼࡃ混合しࠊ15000 rpmࠊ10 ศ間遠心しࡓࠋୖ清をูࡢࢳュ࣮ࣈ࡟移しࠊୖ清࡜同量ࡢ
2-propanol を加えࡼࡃ混合しࠊ10 ศ室温࡛静置しࡓࠋ静置しࡓ後 15000 rpmࠊ10 ศ間遠
心しࠊୖ清を取ࡾ除いࡓࠋࡑし࡚ 500 µl ࡢ 80 % ethanol を加えࠊ15000 rpmࠊ5 ศ間遠心
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しࠊୖ清を捨࡚ࠊRNase free 水࡟溶解しࡓࠋRNase free 水࡟溶解しࡓ RNA ࡣศගග度計
NanoDrop D-1000 (Thermo Scientificࠊ神奈川)を用い࡚濃度を計測しࠊ࢔࣮࢞ࣟࢫࢤࣝ
電気泳動࡟ࡼࡾศ解し࡚い࡞い࠿確認しࡓࠋࡲࡎ抽出しࡓ RNA ࡟対し DNase 処理を行い
DNA をศ解しࡓࠋDNase 処理ࡣ 6 µl ࡢ系㸦DNase Ireaction Buffer㸦20 mM Tris-HCl (pH 
8.4), 2 mM MgCl2, 50 mM KCl㸧ࠊDNase I㸦TaKaRaࠊ滋賀㸧㸧࡟ 500 ng ࡢ RNA を加えࠊ
15 ศ間཯応ࡉࡏࡓࠋ཯応液࡟ 1 µl ࡢ 25 mM EDTA を加えࠊ65℃ࠊ10 ศ間࡛失活ࡉࡏࡓࠋ
ࡇࡢ཯応液を鋳型࡜し࡚ First-strand cDNA synthesis kit (GE ࣊ࣝࢫࢣ࢔ࠊEngland)を用
い࡚ cDNA 合成を行ࡗࡓࠋ37℃ࠊ60 ศ逆転写཯応を行いࠊ90℃ࠊ10 ศ࡛失活ࡉࡏࡓ後ࠊ
165 µl ࡢ DDW ࡛希釈し࡚ࠊࢸンࣉ࣮ࣞࢺ࡜しࡓࠋ10 µl ࡢ PCR ཯応系㸦1×PCR Buffer, 0.2 
mM dNTP, 0.5 mM 5’-primer, 0.5 mM 3’-primer, 0.25 U Extaq DNA polymerase㸦TaKaRaࠊ
滋賀ࠊ㸧㸧࡟対し࡚ࠊ0.5 µl ࡢ cDNA をࢸンࣉ࣮ࣞࢺ࡜し࡚用いࡓࠋPCR ཯応ࡢ࢔ࢽ࣮ࣜン
ࢢ温度ࡣࣉࣛ࢖࣐࣮ࢭッࢺࡢ低い方ࡢ melting temperature (Tm 値)࡟合わࡏࠊ伸長時間ࡣ
1 kb/1 ศ࡜し࡚設定しࡓࠋࢧ࢖ࢡࣝࡣ 30-35 ࢧ࢖ࢡࣝ཯応ࡉࡏࡓࠋ⣽胞࡛恒常的࡟Ⓨ現し
࡚いࡿ ribosomal protein L3㸦rpL3㸧を内部標準࡜し࡚使用しࡓࠋࡑࢀࡒࢀࡢ遺伝子ࡢࣉ
ࣛ࢖࣐࣮ࡣ Table2-3 ࡟示しࡓࠋ 
 
Kynurenine formamidase 遺伝子ࡢࢡ࣮ࣟࢽンࢢ 
ࢩࣟ࢜ビ࢔ࢤࣁࡢ蛹期ࡢ翅ࡢ total RNA を TRI reagent㸦Sigma㸧ࡢࣉࣟࢺࢥ࣮ࣝ࡟しࡓ
ࡀࡗ࡚単離しࡓࠋ得ࡽࢀࡓ RNA を random primer㸦N6㸧を用いࠊFirst-strand cDNA 
synthesis Kit㸦Amersham㸧を用い࡚逆転写ࡉࡏࡓࠋ鱗翅目ࡢほ࠿ࡢ種࡛知ࡽࢀ࡚いࡿ配
列情報をࡶ࡜࡟࢔࣑ࣀ酸配列ࡢ保存性ࡢ高い࡜ࡇࢁ࡛縮重ࣉࣛ࢖࣐࣮を作成しࡓࠋPCR 産
物ࡣ pGEM-T Easy Vector,㸦Promega, Fitchburg, WI, USA㸧࡟組ࡳ込ࡳ TA ࢡ࣮ࣟࢽンࢢ
を行ࡗࡓࠋ増幅しࡓ断片をࡶ࡜࡟ BigDye Terminator (Applied Biosystems, Foster City, 
CA, USA)を用いࠊABI3130 DNA ࢩ࣮ࢡ࢚ンࢧ࣮㸦Applied Biosystems㸧࡛塩基配列決定
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を行ࡗࡓࠋ得ࡽࢀࡓ配列を NCBI ࡢ nr㸦non redundant㸧ࢱンࣃࢡ質ࢹ࣮ࢱ࣮࣋ࢫ࡟対し
࡚ BLASTX 検索を行いࠊ目的ࡢ遺伝子ࡀࢡ࣮ࣟࢽンࢢ࡛ࡁ࡚いࡿࡇ࡜を確認しࡓࠋ 

Quantitative Real-Time polymerase chain reaction㸦qRT-PCR㸧 
ୖ述ࡢ方法࡛ࢧンࣉࣝを解剖し RNA を抽出しࠊcDNA を合成しࡓࡶࡢを qRT-PCR 用ࡢࢸ
ンࣉ࣮ࣞࢺ࡜しࡓࠋ10 µl ࡢ཯応系㸦PowerSYBER㸦Applied Biosystems, Warrington, UK㸧, 
0.1 μM 5’ -primer, 0.1 μM 3’-primer㸧࡟対しࠊ4 µl ࡢ 5 倍希釈しࡓ cDNA を加えࡓࠋStep 
One Real-Time PCR System㸦Applied Biosystems, Warrington, UK㸧を使用し࡚定量し
ࡓࠋ相対的࡞Ⓨ現量ࡣ一番Ⓨ現量ࡀ高いࢧンࣉࣝࡢ cDNA を用い࡚ࠊ希釈࡞しࠊ1/4ࠊ1/16ࠊ
1/64ࠊ1/256 ࡟希釈し࡚希釈系列を作ࡾࠊࡑࢀࡒࢀ཯応を行いࡑࡢⓎ現量をࡶ࡜࡟ standard 
curve を作成しࠊstandard curve をࡶ࡜࡟ࡑࢀࡒࢀࡢࢧンࣉࣝ࡟࠾ࡅࡿ相対的Ⓨ現量を決
定しࡓࠋ内部標準࡜し࡚ rPL3 を用い࡚標準化しࡓࠋࡲࡓ qRT-PCR ࡟࠾い࡚ࡣ増幅産物ࡀ
100-140bp ࡟࡞ࡿࡼう࡟ࣉࣛ࢖࣐࣮を設計しࡓࠋⓎ現量ࡢ違いࡣࡑࢀࡒࢀࡢ領域ࡈ࡜࡟ t
検定を行うࡇ࡜࡛ࠊ有意差ࡢ決定を行ࡗࡓࠋ
紫外線照射実験 
成虫ࡢ後翅ࡢࡳを単離しࠊ紫外線をࣁンࢹ࢕࣮型㹓㹔ࣛンࣉ㸦UVG-11, UVP, Upland, 
Canada㸧を用い࡚背側࠿ࡽ照射しࡓࠋ紫外線照射しࡓ翅ࡣ実体顕微鏡ୗ࡛撮影しࡓࠋ 
 
塩酸処理 
成虫ࡢ翅を紋様ࡈ࡜࡟ษࡾศࡅ 50 ml ࢳュ࣮ࣈ࡟移しࠊ100 % acetone を加え室温࡛一晩
処理しࡓࠋ次࡟ acetone を除去しࠊ6 N 塩酸を加え 90℃ࠊ120 ศ処理しࡓࠋ処理前࡜処理
後ࡢࢧンࣉࣝࡣ実体顕微鏡を用い࡚観察しࡓࠋ 
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RNA-sequencing 
目的ࡢ領域࠿ࡽࢧンࣉࣜンࢢしࡓ RNA ࡣୖ述ࡢ方法࡛精製しࡓࠋࡑࡢ際ࠊRNA ࡟ phenol
ࡀ混入ࡍࡿࡢを防ࡄࡓࡵ࡟ࠊRNeasy収 Mini Kit㸦QIAGENࠊMarylandࠊUSA㸧࡛ࢡ࣮ࣜ
ン࢔ッࣉしࡓࠋTruSeq RNA sample preparation, the low throughput protocol, Illumina 
࡟従いࠊ1µg ࠿ࡽ 200 ng ࡢ total RNA を用い࡚ࣛ࢖ࣈ࣮ࣛࣜを作成しࡓࠋࣛ࢖ࣈ࣮ࣛࣜ
ࡢ作製手順を以ୗ࡟示ࡍࠋ
ࡲࡎ Total RNA ࠿ࡽ mRNA を精製ࡍࡿࡓࡵ࡟ࠊpoly T ࢜ࣜࢦࢾࢡࣞ࢜ࢳࢻࡀ付加しࡓ磁
性ビ࣮ࢬを用いࠊpolyA を保持しࡓ mRNA を特異的࡟精製しࡓࠋࡇࡢ polyA mRNA を
Fragment, Prime, Finish Mix (FPF) ࡛ 180bp ほ࡝ࡢ長ࡉ࡟࡞ࡿࡼう࡟ࣇࣛࢢ࣓ンࢺ化しࡓࠋࣇ
ࣛࢢ࣓ンࢺ化しࡓ mRNA を鋳型࡟逆転写酵素࡜ࣛンࢲ࣒ࣉࣛ࢖࣐࣮ (࣊࢟ࢧ࣐࣮ࠊdN6)
を用い࡚ first strand cDNA を合成しࡓࠋ次࡟ RNaseHࠊDNA polymeraseࠊLigase を用い࡚
RNA をศ解後ࠊ相補鎖 DNA を合成しࠊcDNA ࡜しࡓࠋcDNA ࡣ AMPure XP beads を用い
࡚精製しࡓࠋend repair ࡜ A-tailing を行いࠊ続い࡚両ᮎ端࡟࢔ࢲࣉࢱ࣮を結合ࡉࡏࡓࠋࢧ
ンࣉࣝࡈ࡜࡟付加ࡍࡿ࢔ࢲࣉࢱ࣮ࢭッࢺを変えࡿࡇ࡜࡟ࡼࡗ࡚各ࢧンࣉࣝを区ูしࡓࠋ
98℃, 10 sec, 60℃, 30 sec, 72℃, 30 sec ࡛ 10 ࢧ࢖ࢡࣝ PCR ཯応を行うࡇ࡜࡟ࡼࡾ DNA 
断片を増幅しࡓࠋAgilent 2100 bioanalyzer and Agilent High Sensitivity DNA kit 
(Agilent TechnologiesࠊSanta ClaraࠊCAࠊUSA)を用い࡚ࢧンࣉࣝࡀ増幅࣭断片化࡛ࡁ࡚
いࡿ࠿を評価しࡓࠋcDNA ࡢ濃度ࡣ KAPA quantification を用いࡓ qRT-PCR を行いࠊ希釈
系列を用いࡿࡇ࡜࡟ࡼࡗ࡚ṇ確࡞濃度を測定しࠊࢩ࣮ࢣンࢫ用ࡢࣛ࢖ࣈ࣮ࣛࣜ࡜しࡓࠋࡑ
ࢀࡒࢀࡢࣛ࢖ࣈ࣮ࣛࣜࡣ 2 nM ࡜࡞ࡿ様࡟希釈しࡓࠋࣛ࢖ࣈ࣮ࣛࣜࡣࡑࢀࡒࢀࡢ条件࡛ n=3
࡜࡞ࡿ様࡟ࠊ合計 12 ࣛ࢖ࣈ࣮ࣛࣜ作製しࡓ㸦ࢩࣟ࢜ビ࢔ࢤࣁࡢ擬態型赤色領域࡜非擬態型
赤色相同領域ࠊ࣋ࢽࣔン࢔ࢤࣁࡢ赤色領域࡜黒色領域をࡑࢀࡒࢀ 3 個体ࡎࡘࢧンࣉࣜンࢢ
しࠊ個体ࡈ࡜࡟ࣛ࢖ࣈ࣮ࣛࣜを作製しࡓࠋ㸧ࣛ࢖ࣈ࣮ࣛࣜࡢࢩ࣮ࢣンࢫࡣ Illumina HiSeq 
2000 ࡢࣉࣛッࢺࣇ࢛࣮࣒を用いࠊpaired-end ࡛ࢩ࣮ࢣンࢫしࡓࠋ1 ࣮ࣞン当ࡓࡾ３࠿ࡽ㸷
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ࣛ࢖ࣈ࣮ࣛࣜを一緒࡟ࢩ࣮ࢣンࢫを行ࡗࡓࠋ 
ࢩ࣮ࢣンࢫࡉࢀࡓ全࡚ࡢ࣮ࣜࢻࡣࢩࣟ࢜ビ࢔ࢤࣁ࡜࣋ࢽࣔン࢔ࢤࣁ࡟ศࡅ࡚ࠊࡑࢀࡒࢀ
ࡢ生物種ࡈ࡜࡟ transcriptome 配列を Trinity de novo transcriptome assembly software 
packages (http://trinityrnaseq.sourceforge.net/) 㸦Grabherr et al., 2011㸧を用い࡚構築し
ࡓ ࠋ ࡑ ࢀ ࡒ ࢀ ࡢ ࢧ ン ࣉ ࣝ ࡈ ࡜ ࡟ Bowtie 2, version2.1.0 short-read aligner 
(http://bowtie-bio.sourceforge.net/bowtie2/index.shtml)を用い࡚ mapping し㸦Langmead 
and Salzberg, 2012㸧ࠊmapping ࡉࢀࡓ࣮ࣜࢻ数をࡶ࡜࡟Ⓨ現量ࡢ算出を行ࡗࡓࠋⓎ現量ࡣ
FPKM value㸦Fragments Per Kilobase of exon per Million mapped fragments㸧࡜し࡚算
出しࡓࠋ2 種類ࡢ領域間࡛Ⓨ現変動し࡚いࡿ遺伝子ࡢ同定ࡣ TCC version 1.0.0 内ࡢ edgeR 
with iDEGES/edgeR㸦FDR<0.05ࠊFPKM>1㸧を用い࡚行ࡗࡓࠋⓎ現変動し࡚いࡓ遺伝子
ࡣ Flybase 内ࡢ D. melanogaster transcriptome sequences (http://flybase.org/blast/) 
version fb_2013_02 ࡟対し࡚ BLASTX 検索を行いࠊE value ࡀ 0.001 以ୖࡢ場合ࡣࠊNCBI 
nonredundant protein sequence database ࡟対し࡚ BLASTX 検索を行うࡇ࡜࡟ࡼࡗ࡚遺
伝子ࡢ同定を行ࡗࡓࠋࢩࣟ࢜ビ࢔ࢤࣁࡢ擬態型赤色領域࡛Ⓨ現ୖ᪼し࡚いࡓ遺伝子࡜࣋ࢽ
ࣔン࢔ࢤࣁࡢ赤色領域࡛Ⓨ現ୖ᪼し࡚いࡓ遺伝子ࡢࢺッࣉ 400 遺伝子を Supplementary 
Table 1ࠊ2࡟掲示しࡓࠋࡲࡓ解析࡟用いࡓ࣋ࢽࣔン࢔ࢤࣁࡢ配列࡟関し࡚ࡣ Supplementary 
Table 3 ࡟掲示しࡓࠋ 
 
系統樹ࡢ作成
各生物種ࡢ࢔࣑ࣀ酸配列ࡣ NCBI ࡟Ⓩ録ࡉࢀ࡚いࡿ᪻虫ࡢ配列を用いࡓࠋ各配列ࡢ
accession number ࡣ系統樹内࡟明記し࡚あࡿࠋࢩࣟ࢜ビ࢔ࢤࣁ࡜࣋ࢽࣔン࢔ࢤࣁࡢ de novo
assemble しࡓ配列࠿ࡽ ORF finder (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gorf/)を用い࡚ ORF を予測しࠊ
࢔࣑ࣀ酸配列࡬࡜変換しࡓࠋClustal_W㸦Thompson et al., 1997㸧を使用し࡚配列同士ࡢ
࢔ࣛ࢖࣓ンࢺを行ࡗࡓࠋ系統樹ࡣࠊMEGA5 ࣉࣟࢢ࣒ࣛ (Tamura, et al., 2011㸧を用い࡚
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最尤法࡛作製しࡓࠋ系統関係ࡢ信頼性ࡣࠊࣈ࣮ࢺࢫࢺࣛッࣉ値ุ࡛断しࡓࠋ
 
Whole mount in situ hybridization㸦WISH㸧 
幼虫期ࡢ後翅を PBS 中࡛解剖しࠊ取ࡾ出しࡓ後翅を 4 %paraformaldehyde を含ࡴ PBS
࡟浸しࠊ4℃࡛一晩固定しࡓࠋ固定しࡓࢧンࣉࣝࡣ PTw㸦PBS ࡟ 0.1 % Tween 20 を加えࡓ
ࡶࡢ㸧࡛室温㸦今後特࡟明記し࡞い限ࡾ実験ࡣ室温࡛行ࡗࡓࠋ㸧࡛ 3 回洗浄しࠊPBT㸦0.5 % 
Triton-X を含ࡴ PBS㸧࡛ 1 時間透過処理を行ࡗࡓࠋ透過処理後ࠊࢧンࣉࣝࡣ PTw ࡛ 3 回
洗浄しࠊPTw/ methanol ࡀ 3/1ࠊ1/1ࠊ1/3 ࡟࡞ࡿࡼう࡟徐々࡟置換しࡓࠋ次࡟ 100 % methanol
࡟置換しࠊࢧンࣉࣝࡣ 100 % methanol 中࡛-30℃࡛使用ࡍࡿࡲ࡛保存しࡓࠋ 
PTw/ methanol ࡀ 1/3ࠊ1/1ࠊ3/1 ࡟࡞ࡿࡼう࡟置換しࠊPTw ࡛ 3 回洗浄しࡓࠋ12.5 µg/ml
ࡢ ProteaseK㸦Merck, Whitehouse Station, NJ, USA㸧入ࡾࡢ PTw ࡛氷ୖ 1 時間ࠊ37℃
30 ศ間処理しࡓ後ࠊ2 mg/ml glycine を含ࡴ PTw ࡛ 3 回洗浄しࠊPTw ࡛ 3 回洗浄しࡓࠋ4 % 
paraformaldehyde ࡜ 0.2 % glutaraldehyde を含ࡴ PBS ࡛ 20 ศ間再固定しࠊPTw ࡛ 3 回
洗浄しࡓࠋPTw/hybridization solution㸦50 % ศ子生物学用 formamideࠊ5×SSC㸦1×SSC
ࡣ 0.15 M NaCl ࡜ 0.15 M sodium citrate㸧ࠊ0.1% Tween 20ࠊ50 µg/ml heparine sodium㸧
ࡀ 3/1ࠊ1/1ࠊ1/3 ࡟࡞ࡿࡼう࡟置換しࠊhybridization solution ࡛ 2 回洗浄しࡓࠋhybridization 
solution࡟1 mg/ml࡜࡞ࡿࡼう࡟nuclease free大腸菌⏤来 tRNAを加えࡓ溶液中࡛65℃ࠊ
60 ศ間ࣉࣞࣁ࢖ࣈࣜࢲ࢖ࢮ࣮ࢩョンを行ࡗࡓࠋࡇࢀ࡟ RNA ࣉ࣮ࣟࣈを 1 ng/µl ࡜࡞ࡿࡼう
࡟加えࠊ57℃࡛ 16 時間以ୖࣁ࢖ࣈࣜࢲ࢖ࢮ࣮ࢩョンを行ࡗࡓࠋ 
RNAࣉ࣮ࣟࣈࡣࠊࢡ࣮ࣟࢽンࢢしࡓ遺伝子ࡢ cDNAをpGEM-T Easy Vector (Promegaࠊ
東京)࡟組ࡳ込ࡳࠊ任意ࡢࣉࣛ࢖࣐࣮ࢭッࢺ(例えࡤࠊantisense probe を作製ࡍࡿ場合ࠊT7 
promoter 付ࡁ primer (T7-sense or T7-antisense)࡜遺伝子ࡢ sense primer)࡛ PCR しࠊ
GeneElute PCR clean-up kit㸦QIAGENࠊMarylandࠊUSA㸧࡛精製しࠊRNA probe ࡢ鋳
型࡜しࡓࠋT7 RNA polymerase㸦TaKaRaࠊ滋賀㸧࡜DIG (Digoxigenin) RNA labeling mix㸦Rocheࠊ
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BarselࠊSwitzerland㸧を用い࡚合成しࡓ DIG 標識 RNA probe ࡣࠊ࢚ࢱࣀ࣮ࣝỿ殿後ࠊ
RNase-free 水࡟懸濁しࠊ65℃࡛ 10 ศ変性後ࠊ氷冷し࡚使用しࡓࠋDig ࣛ࣋ࣝしࡓ sense
ࣉ࣮ࣟࣈをࢿ࢞ࢸ࢕ࣈࢥンࢺ࣮ࣟࣝ࡜し࡚使用しࡓࠋ解析࡟用いࡓࣉ࣮ࣟࣈを作製ࡍࡿ際
࡟使用しࡓ primer ࡣ Table 2-3 ࡟示しࡓࠋࡲࡓ doublesex ࡢࣉ࣮ࣟࣈࡣ雌雄ࡢ isoform ࡢ
共通領域を用い࡚࠾ࡾࠊ全配列を Fig. 2-1 ࡟示しࡓࠋ 
ࣁ࢖ࣈࣜࢲ࢖ࢮ࣮ࢩョン後ࠊPTw/ hybridization solution ࡀ 1/3ࠊ1/1ࠊ3/1 ࡜࡞ࡿࡼう࡟
置換しࠊPTw ࡛ 3 回洗浄しࡓࠋSolution B 㸦10 mM Tris-HCl㸦pH 8.0㸧ࠊ500 mM NaCl㸧
࡟置換しࠊ20 mg/ml RNase A を加え࡚ 37℃ࠊ30 ศ間཯応ࡉࡏࡓࠋPTw ࡟置換しࠊ前࡜同
様࡟ hybridization solution ࡟徐々࡟置換しࡓࠋhybridization solution 中࡛ 57℃各 20 ศ
間 2 回洗浄しࡓ後࡟ࠊ57℃各 20 ศ間前࡜同様࡟ PTw ࡟徐々࡟置換しࠊPBSS㸦0.01 % 
Saponin 入ࡾࡢ PBS㸧࡛ 3 回洗浄しࡓࠋ1.5 % Blocking reagent㸦RocheࠊBarselࠊSwitzerland㸧
を含ࡴ PBSS 中࡛ 1 時間ࣈࣟッ࢟ンࢢ཯応を行ࡗࡓࠋ࢔ࣝ࢝ࣜࣇ࢛ࢫࣇ࢓ࢱ࣮ࢮࣛ࣋ࣝし
ࡓ抗 Dig 抗体㸦RocheࠊBarselࠊSwitzerland㸧を PBSS ࡛ 2000 倍希釈しࡓ溶液࡛ 2 時間抗
体཯応を行ࡗࡓࠋ過剰࡞抗体ࡣ PBSS ࡛ 3 回洗浄し࡚除去しࡓࠋStaining buffer㸦100 mM 
Tris-HCl㸦pH 9.5㸧ࠊ100 mM NaCl, 50 mM MgCl2㸧࡛ 3 回洗浄しࡓࠋⓎ色཯応ࡣ室温࡛
3.5 µl/ml ࡢ 5-bromo-4-chloro-3-indolyl -phosphate, 4-toluidine salt㸦BCIP; RocheࠊBarselࠊ
Switzerland㸧࡜ 4.5 µl/mlࡢ nitroblue tetrazolium chloride㸦NBT; RocheࠊBarselࠊSwitzerland㸧
ࡀ含ࡲࢀࡓ Staining buffer 中࡛行ࡗࡓࠋ目的ࡢ濃ࡉࡲ࡛Ⓨ色しࡓ後ࠊPTw ࡛洗浄しⓎ色を
Ṇࡵࠊ50 % ethanol ࡟置換しࠊ続い࡚ 100 % ethanol 中࡛ 1 時間脱色཯応を行ࡗࡓࠋ80 %
ࢢࣜࢭ࣮࡛ࣟࣝ置換しࠊࢫࣛ࢖ࢻࢢࣛࢫ࡟࣐ウンࢺしࡓࠋ࣐ウンࢺしࡓࢧンࣉࣝࡣ実体顕
微鏡を用い࡚Ⓨ現ࣃࢱ࣮ンを観察しࡓࠋ 
 
䠄1.2齢用䠅䝅䝱䞊䝺１枚当䛯䜚 䠄3-5齢用䠅 䝅䝱䞊䝺１枚当䛯䜚
食草粉ᮎ (g) 0.8 0.4
イン䝉䜽䝍F-Ⅱ (g) 0.8 1.2
食草＋イン䝉䜽䝍 (混合比) 1.6(1:1) 1.6(1:3)
水 (ml) 5.6 5.6
10％ ホ䝹䝬䝸ン (µl) 144 144
䜽䝻䝷䝮䝣䜵ニ䝁䞊䝹(g) 0.02 0.02
Table2-1. ア䝀䝝人工飼料䛾組成
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淡黄色色素䛾解析 赤色色素䛾解析
使用䜹䝷䝮 Cadenza CD-C18䠄Imtakt䚸京都䠅 Acquity BEH C18, 1.7um≋Waters、
Milford、MA、U.S.A.≌
䜹䝷䝮サイ䝈 2.0 x 150 mm 2.1× 100 mm 
䜹䝷䝮䜸䞊䝤ン䛾温度 45℃ 50℃
使用溶媒 H2O䚸methanol䠄両溶媒䛸䜒䛻0.5%
䛾䜼酸を含䜐䠅
H2O䚸acetonitrile䠄両溶媒䛸䜒䛻
0.5%䛾䜼酸を含䜐䠅
流量䠄ml/ศ䠅 0.25 0.2
Table2-2．解析䛻用い䛯䜹䝷䝮䛸使用条件
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Table2-3．ᮏ研究䛷使用䛧䛯䝥䝷イ䝬䞊䛾一覧䚹
ྡ前 配列 用途
Pp-degenerate-Kf-S CTNGAGAGGGARYACTCTCCAAGCATGTGGTC 䜽䝻䞊ニン䜾
Pp-degenerate-Kf-AS AATTCSCGCAAATCASANACGCCNGATAT 䜽䝻䞊ニン䜾
T7 TAATACGACTCACTATAGGG 䜽䝻䞊ニン䜾
SP6 AGGTGACACTATAGAATACTC 䜽䝻䞊ニン䜾
Pp-qvermilion-S GGTGGATTCAGTACGTTCACTGT 定量P（R
Pp-qvermilion-AS TCATCACTTGGTCGACTAGCAAC 定量P（R
Pp-qkf-S ACGGTGGATACTGGCAGGAGTTATCT 定量P（R
Pp-qkf-AS GTGTGTAAGCTGGACAGAGATCGTAG 定量P（R
Pp-qTH-S CAGCCCATCTATTACGTAGCTGAGAG 定量P（R
Pp-qTH-AS AGTCTAACACCTCGACACGTTCCGT 定量P（R
Pp-qDDC-S GCCCTCGATGAAATAGGAGATGTGTG 定量P（R
Pp-qDDC-AS TTTCGACCCCCTTCATTAGGTAGCGG 定量P（R
Pp-qebony-S GACAGCTCTAACTTTCGTCGACTCTG 定量P（R
Pp-qebony-AS TGAGAGGATCTCGAGTCGTCTCTCTT 定量P（R
Pp-qrPL3-S CTCACCGTATGGGCAGAACATATGTC 定量P（R
Pp-qrPL3-AS TCTTGCTTTGGTAAATGCCTTCTTC 定量P（R
Pa-qvermilion-S GCCAGTACACGATGAGCACTTATTC 定量P（R
Pa-qvermilion-AS GTCCCTCATCTAAACCTTCCACATC 定量P（R
Pa-qKf-S TCGAGAACAATCCCGGCTCTTATCG 定量P（R
Pa-qKf-AS GAGTTGTACAGCGTGGTTCACAGAC 定量P（R
Pa-qTH-S CGGTGTACTGGTTCACCGTAGAGTT 定量P（R
Pa-qTH-AS GTCACTCAGAGCGTGGAGTAATTCC 定量P（R
Pa-qDDC-S ATGTTAGACTGGCTCGGTCAGATGC 定量P（R
Pa-qDDC-AS GCGTAGCTTCACTTGCAGTACCTTG 定量P（R
Pa-qebony-S GTCTTCACCACCAACACCAG 定量P（R
Pa-qebony-AS CCGTTGGGGTCCACGTACTCG 定量P（R
Pa-qrPL3-S CCCAGCAAACCAGTACATCTTAC 定量P（R
Pa-qrPL3-AS CATGGGAGGAGTCTCAATGATAG 定量P（R
Pp-salm-S GTGCATCTGTAGGGCACTTTTAC in situ hybridization
Pp-salm-AS GCAGCATGGACTCAAAATACAGC in situ hybridization
Pp-wg-S CAGTGAAGACTTGCTGGATG in situ hybridization
Pp-wg-AS GATGCTAGTGTCGTTGCAAG in situ hybridization
Pp-dll-S GCGGAAACCTCGCACCATCTACT in situ hybridization
Pp-dll-AS TAAACTCGCCGCGAGCTCTGCTCT in situ hybridization
Pp-dsx-S GGTCTCCTGATGAATGTGACGAC in situ hybridization
Pp-dsx-AS CATCTCCCACGAGTAGTGAAACT in situ hybridization
T7-sense TAATACGACTCACTATAGGGAGACCGCGGGAATTCG in situ hybridization
T7-antisense TAATACGACTCACTATAGGGAGAGAATTCACTAGTG in situ hybridization
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1 GGTCT CCTGA TGAAT GTGAC GACCG CAACG AGCCC GGGGC CTCCA GCTCG
51 GGAGT GCCGC GCGCG CCGCC CAACT GCGCC CGCTG TCGCA ATCAT CGGCT
101 CAAGG TCGAG CTGAA GGGCC ACAAG CGCTA CTGCA AGTAC CGGTA CTGCA
151 CCTGC GAGAA GTGCC GTCTC ACCGC AGACC GGCAG CGCGT TATGG CCATG
201 CAGAC GGCGC TACGG CGTGC CCAGG CGCAA GACGA GGCGC GCGCG CGAGC
251 CGCTG AGCAC GGACA CCAAC CGCCA GGCAT CGAGC TGGAA CGAGG CGAAC
301 CGCCT ATAGT GAAGG CACCT CGAAG CCCCG TCGTG CCGGC GCCGC TGCCT
351 CCTCG CTCGC TGGGC TCTTC CAGTT GCGAC TCTGT ACCCG GCTCT CCCGG
401 GGTGT CCCCC TTCGC GCCGC CGCCG CCCTC GGTGC CGCCG CCGCC GATTA
DNA binding domain (DM domain)
451 TGCCG CCTCT GCTGC CTCCA CAACA GCCCG CGGTG TCACT TGAAA CTTTG
501 GTGGA GAACT GTCAC AGACT ACTGG AGAAG TTTCA CTACT CGTGG GAGAT
551 G
Figure 2-1. Whole mount in situ hybridization䛻使用䛧䛯doublesex遺伝子䛾䝥䝻䞊䝤䛾配列
雌雄䛾isoform䛾共通領域を用い䛯䚹作成䛧䛯䝥䝻䞊䝤䛾配列䛾中䛻䛿DNA binding domain䛜含
ま䜜䛶い䜛䚹
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3 章 結果࡜考察 
1 節 蛹期ࡢ後翅ࡢ発生࡜着色 
 
背景 
完全変態昆虫࡛あࡿ鱗翅目昆虫ࡢ翅ࡀ分化ࡍࡿࡢࡣ主࡟蛹期࡛あࡾࠊそࢀࡲ࡛ࡢ幼虫期
間ࡣ体内࡟翅原基࡜いう形࡛保存さࢀ࡚いࡿࠋ蛹期࡟࡞ࡿ࡜ࠊこࡢ翅原基ࡀ伸張ࡋࠊさࡽ
࡟鱗紛母細胞࠿ࡽ鱗紛ࡀ分化ࡍࡿこ࡜࡟ࡼࡾ成虫ࡢ翅࡜࡞ࡿ㸦渡辺ࠊ2005㸧ࠋチョウࡢ翅ࡢ
紋様ࡣ多様性࡟富ࡳ色自体ࡶ様々࡛あࡿࡀࠊ多くࡢ種࡛ࡣ着色順序ࡍࡽ不明࡛あࡿࠋ色素
合成時࡟働く遺伝子ࡢࡳ࡞ࡽࡎࠊ着色࡟先ࢇࡌ࡚起こࡿ紋様プࣞパタ࣮ン形成時࡟働く遺
伝子ࡢ動態ࢆ調べࡿࡓࡵ࡟ࡣࠊ蛹期ࡢ翅ࡢ着色時期や発生過程ࢆ詳細࡟知ࡿこ࡜ࡀ重要࡜
考えࡽࢀࡿࠋそこ࡛ࠊシࣟオビアゲハ࡜そࡢベイツ型擬態ࡢࣔデࣝ種࡛あࡿベニࣔンアゲ
ハࡢ蛹期ࡢ翅ࡢ発生࣭着色過程ࢆ観察ࡍࡿこ࡜࡟ࡋࡓࠋ 
 
結果 
シࣟオビアゲハࡢ蛹期ࡢ後翅ࡢ発生࡜着色 
シࣟオビアゲハࡢ蛹ࡢ期間ࡣࠊ研究室内ࡢ飼育条件下࡛ࡣ㸦飼育温度：25℃ࠊ長日条件
㸦16 時間明期ࠊ8 時間暗期㸧㸧約 12 日࡛あっࡓࠋ鱗翅目ࡢ翅ࡣ蛹期初期࡛ࡣ将来翅࡟࡞ࡿ
部分ࡢ外側࡟ࡶ細胞層ࡀ存在ࡋ࡚いࡿࠋこࡢ将来翅࡟࡞ࡿ領域࡜そࡢ外側ࡢ領域ࡢ境界線
ࢆ bordering lacuna ࡜いうࠋ蛹ࡢ発生ࡀあࡿ程度進ࡴ࡜ bordering lacuna ࡢ辺縁部ࡀ消失
ࡋࠊ残存ࡋࡓ部分ࡀ将来ࡢ成虫ࡢ翅࡜࡞ࡿこ࡜ࡀ知ࡽࢀ࡚いࡿ㸦Kodama et al., 1995ࠊ
Fujiwara and Ogai, 2001㸧ࠋシࣟオビアゲハ࡛ࡣࠊP0㸦蛹 0 日：蛹化着後㸧࠿ࡽ P3㸦蛹 3
日：蛹化後 3 日目ࠊ以下同様㸧ࡲ࡛ࡢ時期࡟こࡢࡼう࡞構造ࡀ観察さࢀࡓ㸦Fig. 3-1-1㸧ࠋ
P3 ࡟࡞ࡿ࡜ bordering lacuna ࡢ辺縁部ࡣ薄く࡞ࡾ将来翅࡟࡞ࡿ領域ࡀࡼࡾ明瞭࡜࡞っࡓࠋ
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蛹化後 4 日目࡟࡞ࡿ࡜ bordering lacuna ࡢ辺縁部ࡀ消失ࡋࠊ将来ࡢ翅ࡢ形態ࡀ生ࡌࡓࠋ 
色素ࡢ着色ࡣ蛹化後 8 日目࠿ࡽ 9 日目࡟࠿け࡚見ࡽࢀ始ࡵࡓ㸦Fig. 3-1-1㸧ࠋP8 ࡲ࡛ࡣオ
スࠊ࣓ス࡛翅ࡢ形態ࠊ紋様ࡣ࡯࡜ࢇ࡝区別࡛ࡁ࡞࠿っࡓࠋP9 ࡟࡞ࡿ࡜最初࡟淡黄色ࡢ紋様
ࡀ着色ࡋࡓࠋ擬態型࣓ス࡛ࡣ中心付近࡟丸く出現ࡋࡓࡢ࡟対ࡋࠊ非擬態型࣓スやオス࡛ࡣ
帯状࡟出現ࡋࡓࠋP10 ࡟࡞ࡿ࡜淡黄色領域ࡀࡼࡾ明瞭࡟࡞っࡓࠋ次࡟ P10 ࡜ P10.5 ࡢ間࡟
擬態型࣓ス࡛赤色紋様ࡢ着色ࡀ開始ࡋࠊP10.5 時࡟ࡣ明確࡞大ࡁい赤い斑点ࡀ形成さࢀࡓࠋ
最後࡟黒色ࡀ着色ࡍࡿこ࡜࡟ࡼࡾ成虫ࡢ翅ࡢ紋様ࡣ完成ࡋࡓࠋP11 ࡢオスࡢ個体࡛௚ࡢ個体
ࡼࡾࡶ発育ࡀ遅延ࡋ࡚いࡿࡶࡢࡀ観察さࢀࡓࠋそࡢ個体࡛ࡣ翅ࡢ中心部ࡣ黒く着色ࡋ࡚い
ࡓࡀࠊ翅ࡢ周縁部ࡣ色ࡀࡲࡔ付い࡚い࡞࠿っࡓࠋこࡢこ࡜࠿ࡽ同ࡌ黒色࡛ࡶࡍべ࡚ࡢ領域
ࡀ同時࡟着色ࡍࡿࡢ࡛ࡣ࡞くࠊ領域࡟ࡼࡾ着色ࡢ時間差ࡀあࡾࠊ内側࠿ࡽ着色ࡋ࡚いくこ
࡜ࡀ示唆さࢀࡓࠋ 
  
ベニࣔンアゲハࡢ蛹期ࡢ後翅ࡢ発生࡜着色 
Fig. 3-1-2 ࡟ベニࣔンアゲハࡢ翅ࡢ着色パタ࣮ンࡢ観察結果ࢆ示ࡋࡓࠋベニࣔンアゲハࡢ蛹
ࡢ期間ࡣࠊ研究室内ࡢ飼育条件下࡛ࡣ㸦飼育温度：25℃ࠊ長日条件㸦16 時間明期ࠊ8 時間
暗期㸧㸧約 16 日࡛あっࡓࠋベニࣔンアゲハࡢ蛹期初期ࡢ発生ࡶシࣟオビアゲハ࡜࡯ࡰ同様
ࡢࡶࡢ࡛あっࡓࠋ翅ࡢ色ࡀシࣟオビアゲハࡣ緑ࡀ࠿っࡓ色ࢆࡋ࡚いࡿࡢ࡟対ࡋࠊベニࣔン
アゲハࡣ黄色࡛あっࡓࠋこࡢ色ࡢ違いࡣ体液ࡢ色࡟起因ࡋ࡚いࡿ࡜考えࡽࢀࡓࠋベニࣔン
アゲハࡢ着色パタ࣮ンࡶシࣟオビアゲハ࡜同様࡟白ࠊ赤ࠊ黒ࡢ順࡟着色ࡋࡓࠋP13 ࡟࡞ࡿ
࡜翅ࡢ中心付近࡟淡黄色紋様ࡀ着色ࡋࠊ明瞭࡜࡞っࡓࠋP14 ࡟࡞ࡿ࡜赤色ࡢ紋様ࡀ着色ࡋ
始ࡵࠊP15 ࡟ࡣ赤色紋様ࡢ着色ࡣ完了ࡋࡓࠋそࡋ࡚ P16 ࡟࡞ࡿ࡜翅ࡢ黒色ࡀࡍべ࡚着色ࡋࠊ
成虫ࡢ翅ࡢ紋様形成ࡀ完了ࡋࡓࠋ 
 
考察 
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シࣟオビアゲハやベニࣔンアゲハ࡛ࡣ白色࠿ࡽ着色ࡀ始ࡲࡾࠊ最後࡟黒色ࡀ着色ࡋࡓࠋ一
方ࠊࣔンシࣟチョウ࡛ࡣ黒色紋様࠿ࡽ着色ࡀ始ࡲࡾࠊ最後࡟白色ࡀ着色ࡍࡿこ࡜ࡀ分࠿っ
࡚いࡿ㸦Takayama et al, 1997㸧ࠋこࡢࡼう࡞観察結果࠿ࡽࠊチョウࡢ翅ࡢ着色ࡣࠊプࣞパ
タ࣮ン形成遺伝子࡞࡝࡟ࡼっ࡚決定さࢀࡓ紋様部分ࡀ先ࡎ着色ࡋࠊ最後࡟背景ࡢ色ࡀ着色
ࡍࡿ࡜いう௙組ࡳࡀ保存さࢀ࡚いࡿ可能性ࡀ示唆さࢀࡓࠋ 
 シࣟオビアゲハ࡜ベニࣔンアゲハࡢ両種࡛蛹期ࡢ翅ࡢ着色様式ࡀ明ࡽ࠿࡜࡞っࡓࡢ࡛ࠊ
淡黄色࡜赤色ࡢ両方࡛具体的࡟࡝ういっࡓ色素࣭色素合成経路ࢆ用い࡚いࡿࡢ࠿ࢆ調べࡿ
こ࡜࡟ࡋࡓࠋ 
 
P0
P3
P4
P10
P10.5
P9
P11
䜸䝇 非擬態型䝯䝇 擬態型䝯䝇
P8
Figure3-1-1. 䝅䝻䜸䝡ア䝀䝝䛻䛚け䜛蛹期䛾後翅䛾発生䛸着色 P0䛛䜙P11䛿蛹化後䛾日数を示
䛧䛶い䜛䚹 P0:蛹化直後䚹P8:蛹䛾翅䛿鱗翅䛻包ま䜜䛶い䜛䛜䚸色素䛾着色䛿見䜙䜜䛺い䚹P9:淡
黄色䛾着色䛜開始䛩䜛䚹 P10:淡黄色紋様䛜着色䛧䚸鮮明䛸䛺䜛䚹P10.5:擬態型䛾赤色䝇䝫ッ䝖䛜
着色䛩䜛䚹P11:黒色領域䛜着色䛩䜛䛣䛸䛻䜘䜚䚸翅䛾紋様䛾着色䛜完了䛩䜛䚹䝇䜿䞊䝹䝞䞊䛿5
mmを表䛧䛶い䜛䚹
P11
発育遅延
29
Wandering期
P0
P3
P11
P13
P14
P4
P15
P16
Figure3-1-2. ベニ䝰ンア䝀䝝䛻䛚け䜛蛹期䛾後翅䛾発生䛸着色 P0䛛䜙P16䛿蛹化後䛾日数を
示䛧䛶い䜛䚹 P0:蛹化直後䚹P11:蛹䛾翅䛿鱗翅䛻包ま䜜䛶い䜛䛜䚸色素䛾着色䛿見䜙䜜䛺い䚹P13:
淡黄色紋様䛜着色䛧䚸鮮明䛸䛺䜛䚹P14:赤色䝇䝫ッ䝖䛾着色䛜開始䛩䜛䚹 P15:赤色䝇䝫ッ䝖䛾着色
䛜完了䛩䜛䚹 P16:黒色領域䛜着色䛩䜛䛣䛸䛻䜘䜚䚸翅䛾紋様䛾着色䛜完了䛩䜛䚹䝇䜿䞊䝹䝞䞊䛿5
mmを表䛧䛶い䜛䚹
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2 節 淡黄色領域ࡢ色素形成機構 
 
背景 
ࢩࣟオࣅ࢔ࢤࣁࡢ後翅ࡢ淡黄色紋様ࡣ擬態型࡜非擬態型ࡢ両方࡛見ࡽࢀࡿࡀࠊࡑࡢ着色
領域ࡢ形ࡣ両者࡛異࡞ࡗ࡚いࡿ㸦Fig. 1-1 b,c㸧ࠋこࡢ擬態型࡜非擬態型ࡢ紋様ࡢ違いࡣࠊ着
色領域ࡢ変化ࡔけ࡟ࡼࡿࡶࡢ࡞ࡢ࠿ࠊࡑࢀ࡜ࡶ色素自体ࡶ変化ࡋࡓ結果࡞ࡢ࠿ࡣこࢀࡲ࡛
ศ࠿ࡗ࡚い࡞いࠋࢩࣟオࣅ࢔ࢤࣁࡢ淡黄色紋様ࡣ擬態紋様ࡢ形成ࡔけ࡛࡞くࠊ配偶者࡟ࡼ
ࡿ選択࡟ࡶ関୚ࡋ࡚いࡿこ࡜ࡀ知ࡽࢀ࡚いࡿ㸦大崎ࠊ2009㸧ࠋ大崎ࡢ実験࠿ࡽࡣࠊオࢫࡣ非
擬態型ࡢ࣓ࢫࢆ好ࡳࠊ擬態型ࡢ࣓ࢫࡣ非擬態型ࡼࡾࡶ好ࡲࢀ࡞いこ࡜ࡀ示さࢀ࡚いࡿࠋこ
ࡢࡼう࡟擬態紋様ࡢ進化࡟ࡣ捕食ᅽ࡟ࡼࡿ選択ࡔけ࡛࡞くࠊ配偶者選択ࡶ㔜要࡛あࡿ࡜考
えࡽࢀࡿࠋこࡢこ࡜࠿ࡽ擬態紋様࡟特徴的࡞赤色紋様ࡔけ࡛࡞くࠊ淡黄色紋様形成࡟関ࡋ
࡚ࡶࡑࡢ形成機構ࢆ理解ࡍࡿこ࡜ࡣ㔜要࡛あࡿࠋ    
鱗翅目᪻虫ࡢ白色࣭淡黄色色素ࡢ生化学的࡞実体࡟関ࡋ࡚ࡣいくࡘ࠿ࡢ種࡛報告ࡀあࡿࠋ
ࢩࣟチョ࢘属ࡢ翅ࡢ白色色素ࡣࣟイࢥプࢸࣜンやイソキサンࢺプࢸࣜン࡞࡝ࡢプࢸࣜࢪン
系色素ࡀ用いࡽࢀ࡚࠾ࡾ㸦Morehouse et al., 2007ࠊ梅鉢, 2000㸧ࠊࢻࢡチョ࢘族ࡢ翅ࡢ淡黄
色色素ࡣ 3-ࣄࢻࣟキࢩキࢾࣞࢽン࡛あࡿこ࡜ࡀศ࠿ࡗ࡚いࡿ㸦Koch, 1993ࠊReed et al., 
2007㸧ࠋ一方ࠊ࢔ࢤࣁチョ࢘族ࡢ翅ࡢ淡黄色色素࡟ࡣ papiliochrome ࡜いう࢔ࢤࣁチョ࢘族
特有࡞色素ࡀ用いࡽࢀ࡚いࡿこ࡜ࡀ知ࡽࢀ࡚いࡿ㸦Umabachi, 1985㸧ࠋ例えࡤࠊࢼ࣑࢔ࢤ
ࣁࡢ淡黄色色素࡟ࡣ papiliochrome II ࡜いう色素ࡀ用いࡽࢀ࡚いࡿこ࡜ࡀ報告さࢀ࡚いࡿ
㸦Umabachi, 1985㸧ࠋpapiliochrome II ࡣ NMR ࡢࢹ࣮タ࠿ࡽ kynurenine ࡢ࢔࣑ࢻ基࡜
N-ș-࢔ࣛࢽࣝࢻ࣮ࣃ࣑ン㸦NBAD㸧ࡢࣇ࢙ࢽࣝ基ࡢȘ炭素ࡀ結合ࡋࡓ構造ࢆࡋ࡚いࡿこ࡜
ࡀศ࠿ࡗ࡚いࡿ㸦Rembold and Umebachi, 1984㸧ࠋࢩࣟオࣅ࢔ࢤࣁࡢオࢫ࡟関ࡋ࡚ࡣ翅ࡢ
表ࡢ淡黄色領域࡛こࡢ papiliochrome II ࡀ用いࡽࢀ࡚いࡿこ࡜ࡀ知ࡽࢀ࡚いࡿࡀ
㸦Umebachi, 1977㸧ࠊ࣓ࢫࡢ非擬態型࡜擬態型ࠊベࢽࣔン࢔ࢤࣁ࡟関ࡋ࡚ࡣ࡝ういࡗࡓ色素
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ࡀ用いࡽࢀ࡚いࡿ࠿ศ࠿ࡗ࡚い࡞いࠋ 
kynurenine ࡣ眼ࡢ色素࡛あࡿオࣔࢡ࣮࣒ࣟࡢ前駆体࡛あࡿ㸦Moore et al., 1978ࠊReed et 
al., 2005㸧ࠋkynurenine ࡣࢺࣜプࢺࣇ࢓ン࠿ࡽ合成さࢀࠊࡑࡢ過程࡛ tryptophan 
2,3-dioxygenase㸦vermilion㸧࡜ kynurenine formamidase㸦kf㸧ࡀ働く㸦Fig. 3-2-1㸧ࠋ
vermilion ࡣ tryptophan ࢆ folmylkynurenine ࡟変換ࡋࠊkf ࡣ folmylkynurenine ࢆ
kynurenine ࡟変換ࡍࡿࠋNBAD ࡣチࣟࢩンࢆ前駆体࡜ࡋ࡚作ࡽࢀࠊtyrosine hydroxylase 
(TH)ࡢ働ࡁࢆ受け࡚ࢻ࣮ࣃ࡟࡞ࡾࠊ続い࡚ dopa decarboxylase (DDC)࡟ࡼࡗ࡚ࢻ࣮ࣃ࣑ン
࡟࡞ࡿ㸦Fig. 3-2-1㸧ࠋࢻ࣮ࣃ࣑ン࡜ș࢔ࣛࢽンࡀ ebony ࡢ働ࡁ࡟ࡼࡗ࡚ NBAD ࡟変換さࢀ
ࡿࠋ黒色色素࡛あࡿ࣓ࣛࢽンࡣࢻ࣮ࣃやࢻ࣮ࣃ࣑ンࢆ由来࡜ࡋ࡚ࢻ࣮ࣃキࣀンやࢻ࣮ࣃ࣑
ンキࣀン࡞࡝ࡢキࣀン系ࡢ物質ࡀ㔜合ࡍࡿこ࡜࡛形成さࢀࡿࡀ㸦朝㔝, 2013㸧ࠊ࣓ࣛࢽン࡜
NBAD 合成ࡣࠊࡑࡢ生合成経路࡛共通部ศࡀ多いࠋ᪻虫࡟特異的࡞ ebony 遺伝子ࡣࠊࢻ࣮
ࣃ࣑ンࢆ NBAD ࡟変換ࡍࡿ(Wright, 1987)ࠋebony ࡣࢺࣛࣇ࢔ࢤࣁやࢩョ࢘ࢪョ࢘ࣂ࢚࡛
ࡣ黒ࢆ黄色࡟変換ࡍࡿ働ࡁࡀあࡿ࡜考えࡽࢀ࡚いࡿ࡞࡝(Wittkopp et al.,2002ࠊKoch et al., 
2000a, 2000b)ࠊ࣓ࣛࢽン࡜ NBAD 合成ࡣ密接࡟関わࡾあࡗ࡚いࡿࠋ࣓ࣛࢽン合成系࡜オࣔ
ࢡ࣮࣒ࣟ合成系ࡢ両方ࡀ関୚ࡍࡿこ࡜࡟ࡼࡾ淡黄色色素࡛あࡿ papiliochrome II ࡣ形成さ
ࢀࡿ࡜考えࡽࢀ࡚いࡿࡀࠊこࢀࡽࡢ経路ࡢ詳細࡟ࡘい࡚ࡣ୙明࡞点ࡶ多いࠋ 
ࢩࣟオࣅ࢔ࢤࣁࡢ淡黄色領域ࡀࠊ擬態型࡜非擬態型࡛紋様ࡢ領域特異性ࡢࡳࢆ変化さࡏ
ࡿこ࡜࡟ࡼࡾ擬態ࢆ成立さࡏ࡚いࡿ࠿ࠊࡲࡓ擬態種࡜ࣔࢹࣝ種࡜࡛ྠ様ࡢ色素ࢆ用い࡚い
ࡿ࠿ࢆ明ࡽ࠿࡟ࡍࡿこ࡜ࢆ目的࡟ࠊ解析ࢆ行ࡗࡓࠋ具体的࡟ࠊࢩࣟオࣅ࢔ࢤࣁࡢ࣓ࢫࡢ擬
態型࡜非擬態型ࡢ両方࡛࡝ࡢࡼう࡞色素ࡀ使わࢀ࡚いࡿ࠿ࠊࡲࡓベࢽࣔン࢔ࢤࣁ࡛ࡶྠ様
࡞色素࡟ࡼࡾ淡黄色紋様ࢆ形成ࡋ࡚いࡿ࠿ศ࠿ࡗ࡚い࡞いࡢ࡛ࠊࢩࣟオࣅ࢔ࢤࣁ非擬態型
ࡢ淡黄色色素ࡢྠ定ࢆ行いࠊさࡽ࡟擬態型࡜ベࢽࣔン࢔ࢤࣁ࡛ࡶ色素ྠ定ࢆ試ࡳࡼう࡜考
えࡓ㸦Fig. 1-3㸧ࠋさࡽ࡟ࠊ色素合成やࡑࡢ制御࡟働く遺伝子ࡢ動態ࢆ解析ࡋࠊ2 種 3 領域࡛
ࡢ淡黄色領域ࡢ色素合成機構ࢆ比較ࡋࡓࠋ 
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結果 
ࢩࣟオࣅ࢔ࢤࣁ非擬態型࣓ࢫࡢ淡黄色色素 
後翅ࡢ淡黄色領域ࢆษࡾ出ࡋࠊ70%࣓タࣀ࣮ࣝ溶液࡛処理ࡍࡿこ࡜࡟ࡼࡾ淡黄色色素ࢆ抽
出ࡋࡓࠋ精製後ࡢ色素抽出液ࡢ吸収波長ࢆ計測ࡋࡓ࡜こࢁࠊ383nm 付近࡟特徴的࡞吸収ࡀ
観察さࢀࡿこ࡜ࡀ明ࡽ࠿࡜࡞ࡗࡓ㸦Fig. 3-2-2 a㸧ࠋ次࡟色素抽出液ࢆ HPLC ࡟ࡼࡾศ離ࡋ
ࡓ࡜こࢁࠊ383nm ࡟吸収ࢆ持ࡘࣆ࣮ࢡࡀࠊretention time 5.5 ศ付近࡜ 15 ศ付近࡟存ᅾࡍ
ࡿこ࡜ࡀศ࠿ࡗࡓ㸦Fig. 3-2-2 b㸧ࠋこࡢこ࡜࠿ࡽࢩࣟオࣅ࢔ࢤࣁࡢ非擬態型࣓ࢫࡢ淡黄色ࡣ
複数ࡢ物質ࡢ混合物࡛あࡿこ࡜ࡀ示唆さࢀࡓࠋretention time 5.5 ศ付近ࡢࣆ࣮ࢡࡣࠊ標品
࡛あࡿ kynurenine㸦SIGMA-ALDRICHࠊ360nm 付近࡟特徴的࡞吸収ࢆ持ࡘ㸧࡜ྠࡌ吸収
波長࣭保持時間࡛あࡿこ࡜࠿ࡽࠊこࡢࣆ࣮ࢡࡣ kynurenine ࡛あࡿこ࡜ࡀ示唆さࢀࡓࠋ
Kynurenine ࡣ後述ࡍࡿࣆ࣮ࢡ 1 ࠿ࡽࣆ࣮ࢡ 3 ࡢ物質࡟ࡶ含ࡲࢀ࡚࠾ࡾࠊ質㔞ศ析࡟࠾い
࡚ࡶศ解産物࡜ࡋ࡚観察さࢀࡿ㸦Fig. 3-2-3㸧ࠋこࡢこ࡜࠿ࡽࠊ淡黄色色素ࡑࡢࡶࡢ࡜いうࡼ
ࡾࠊ主要産物ࡢศ解副産物࡜考えࡽࢀࡓࠋRetention time 15 ศ付近ࡢࣆ࣮ࢡࢆくわࡋく見
࡚ࡳࡿ࡜ࠊ主࡟ retention time 15.00ࠊ15.15ࠊ15.25 ศࡢ 3 ࡘࡢࣆ࣮ࢡࡀ存ᅾࡋ࡚いࡿこ࡜
ࡀศ࠿ࡾ㸦Fig. 3-2-2 c㸧ࠊこࡢこ࡜࠿ࡽࢩࣟオࣅ࢔ࢤࣁࡢ非擬態型ࡢ淡黄色色素ࡣ 3 種類ࡢ
物質ࡢ混合物࡛あࡿこ࡜ࡀ示唆さࢀࡓࠋこࢀࡽࡢࣆ࣮ࢡࡢ物質ࡢ構造ࢆ決定ࡍࡿࡓࡵ࡟ࠊ
次࡟精密質㔞計ࢆ用い࡚ 3 種ࡢ物質ࡢ質㔞数࡜原子組成ࡢ決定ࢆ行ࡗࡓࠋࣆ࣮ࢡࡣ
HPLC-ESI-MS ࡢ溶出時間ࡀ長いほう࠿ࡽࣆ࣮ࢡ 1ࠊ2ࠊ3ࠊ࡜ྡ付けࡓ㸦Fig. 3-2-3 a㸧ࠋ 
ࣆ࣮ࢡ 1 ࡢ精密質㔞数ࡢ計測ࢆ行う࡜ࠊm/z 431.1929 ࡢࣆ࣮ࢡࡀ得ࡽࢀࡿこ࡜ࡀศ࠿ࡗ
ࡓࠋ質㔞ศ析࡛ࡣࠊ物質ࡀイオン化ࡍࡿ段階࡛ 1 価や 2 価ࡢイオン࡜࡞ࡾࠊ横軸ࡀ質㔞 m / 
電荷 z ࡜ࡋ࡚計測さࢀࡿࠋࡑࡢࡓࡵࠊ1 価イオンࡢࣆ࣮ࢡ࡛ࡣ実際ࡢ質㔞数ࡣ m/z ࡢ値࠿ࡽ
1 ࢆ引いࡓ値࡜࡞ࡿࠋࡼࡗ࡚ࣆ࣮ࢡ 1 ࡢ質㔞数ࡣ 430.1929 ࡛ࠊ原子組成ࡣ C21H26N4O6
࡜算定さࢀࡓ㸦Fig. 3-2-3 b㸧ࠋこࢀࡣ࢔ࢤࣁチョ࢘族࡟特有࡞色素࡛あࡿ papiliochrome II
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࡜ྠࡌ質㔞数࣭原子組成࡛あࡾ㸦Rembold and Umebachi, 1984㸧ࠊこࡢこ࡜࠿ࡽࣆ࣮ࢡ 1
ࡣ papiliochrome II ࡛あࡿこ࡜ࡀศ࠿ࡗࡓࠋpapiliochrome II ࡣ kynurenine ࡜ NBAD ࡀ
結合ࡋࡓ構造ࢆࡋ࡚いࡿࡢ࡛ࠊm/z 223.1075 や m/z 209.0921 ࡢ物質ࡣࠊ質㔞数࣭原子組成
ࡢ一致࠿ࡽࣆ࣮ࢡ 1 ࡢศ解産物࡜考えࡽࢀࡓ㸦Fig. 3-2-3 b㸧ࠋࣆ࣮ࢡ 1 ࡢ物質ࡢ MS/MS 解
析ࢆ行う࡜ࠊ主࡞ࣆ࣮ࢡ࡜ࡋ࡚ m/z 223.1076ࠊ原子組成 C11H15N2O3 ࡀࣇࣛࢢ࣓ンࢺ࡜ࡋ
࡚得ࡽࢀࡓ㸦Fig. 3-2-4 a㸧ࠋさࡽ࡟ m/z 223.1076 ࡢ物質ࡢ MS/MS 解析ࢆ行う࡜ࠊm/z 
152.0711ࠊ原子組成 C8H10NO2 ࡢ物質ࡀࣇࣛࢢ࣓ンࢺ࡜ࡋ࡚得ࡽࢀࡿこ࡜ࡀศ࠿ࡗࡓ㸦Fig. 
3-2-4 b㸧ࠋこࡢこ࡜࠿ࡽࣆ࣮ࢡ 1 ࡣ kynurenine ࡜ NBAD 部ศ࡟ศ離ࡋࠊNBAD 部ศࡣさ
ࡽ࡟࢔࣑ࢻ基部ศ࡛開裂ࡍࡿこ࡜࡟ࡼࡾ m/z 152.0711 ࡢ物質࡟ศ解さࢀࡿこ࡜ࡀ示唆さࢀ
ࡓ㸦Fig. 3-2-5㸧ࠋ 
ࣆ࣮ࢡ 2 ࡢ精密質㔞数ࡢ計測ࢆ行う࡜ࠊ主࡞ࣆ࣮ࢡ࡜ࡋ࡚ m/z 653.2933 ࡜ m/z 445.2080
࡜ m/z 223.1073 ࡜ m/z 209.0920 ࡀ得ࡽࢀࡿこ࡜ࡀศ࠿ࡗࡓ㸦Fig. 3-2-3 c㸧ࠋこࡢ色素ࡢ構
造ࢆ推定ࡍࡿࡓࡵ࡟ MS/MS 解析ࢆ行ࡗࡓࠋm/z 653.2933 ࡢ物質ࡢ MS/MS 解析ࢆ行う࡜ࠊ
主࡞ࣆ࣮ࢡ࡜ࡋ࡚ m/z 445.2085 や m/z 223.1073 ࡢࢩࢢࢼࣝࡀ見ࡽࢀࡿࡼう࡞ࣇࣛࢢ࣓ン
ࢺࣃタ࣮ン࡟࡞ࡿこ࡜ࡀ明ࡽ࠿࡜࡞ࡗࡓ㸦Fig. 3-2-6 a㸧ࠋm/z 445.2085 ࡢ物質ࡣ m/z 
653.2933 ࡢ物質࠿ࡽ kynurenine ࡀ脱離ࡋࡓ物質࡜ྠࡌ質㔞数࣭原子組成࡛あࡿこ࡜࠿ࡽ
㸦Fig. 3-2-3 c㸧ࠊࣆ࣮ࢡ 2 ࡣ質㔞数 652.2933ࠊ原子組成 C32H40N6O9 ࡛あࡿこ࡜ࡀศ࠿ࡗ
ࡓࠋm/z 445.2085 ࡢ物質ࢆさࡽ࡟ MS/MS 解析ࢆ行う࡜ࠊm/z 223.1075 ࡢࣆ࣮ࢡࡀ得ࡽࢀ
ࡿこ࡜ࡀศ࠿ࡗࡓ㸦Fig. 3-2-6 b㸧ࠋm/z 445.2085 ࡣ m/z 223.1075 ࡢ 2 㔞体࡜質㔞数࡜原子
組成ࡀ一致ࡋ࡚いࡿこ࡜࠿ࡽࠊm/z 445.2085 ࡣ NBAD 部ศࡀ 2 㔞体化ࡋࡓ構造ࢆࡋ࡚いࡿ
こ࡜ࡀ示唆さࢀࡓ㸦Fig. 3-2-7㸧ࠋ以ୖ࠿ࡽࣆ࣮ࢡ 2 ࡣ kynurenine ࡟ NBAD ࡢ 2 㔞体ࡀ結
合ࡋࡓ構造ࡢ物質࡛あࡿこ࡜ࡀ示唆さࢀࡓ㸦Fig. 3-2-7㸧ࠋ 
ࣆ࣮ࢡ 3 ࡢ精密質㔞数ࡢ計測ࢆ行う࡜ࠊ主࡞ࣆ࣮ࢡ࡜ࡋ࡚ m/z 875.3944 ࡜ m/z 677.3091
࡜ m/z 445.2079 ࡜ m/z 438.1996 ࡜ m/z 334.1583 ࡜ m/z 223.1079 ࡀ得ࡽࢀࡿこ࡜ࡀศ࠿
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ࡗࡓ㸦Fig. 3-2-3 d㸧ࠋm/z 438.1996 ࡜ m/z 334.1583 ࡢࣆ࣮ࢡࡣ m/z 875.3944 ࡜ m/z 
677.3091 ࡢ 2 価イオンࡢࣆ࣮ࢡ࡛あࡿࠋm/z 875.3944 ࡜ m/z 667.3091 ࡢ物質㔞ࡢ差ࡣ
208.0853 ࡛原子組成ࡢ差ࡣ C10H12N2O3 ࡛あࡾࠊこࢀࡣ kynurenine ࡜ྠ様࡛あࡿࠋさࡽ
࡟ m/z 667.3091 ࡢࣆ࣮ࢡࡣ NBAD 部ศࡢ 3 㔞体࡜質㔞数࣭原子組成ࡀ一致ࡍࡿࠋこࡢこ
࡜࠿ࡽࣆ࣮ࢡ 3 ࡢ質㔞数 ࡣ 874.3944 ࡛ࠊ原子組成ࡀ C43H54N8O12 あࡾࠊkynurenine ࡟
NBAD ࡢ 3 㔞体ࡀ結合ࡋࡓ構造ࡢ物質࡛あࡿこ࡜ࡀ示唆さࢀࡓ㸦Fig. 3-2-8㸧ࠋ 
以ୖࡢこ࡜࠿ࡽࠊࢩࣟオࣅ࢔ࢤࣁࡢ非擬態型ࡢ淡黄色領域ࡣࠊkynurenine ࡜ NBAD ࡢ 1
㔞体ࠊ2 㔞体ࠊ3 㔞体ࡀࡑࢀࡒࢀ結合ࡋࡓ混合物࡟ࡼࡗ࡚着色ࡋ࡚いࡿこ࡜ࡀ明ࡽ࠿࡜࡞ࡗ
ࡓࠋ 
 
ࢩࣟオࣅ࢔ࢤࣁࡢ擬態型࣓ࢫ࡜ベࢽࣔン࢔ࢤࣁࡢ淡黄色色素ࡣ非擬態型࡜異࡞ࡗ࡚いࡿ 
続い࡚ࠊ擬態型やベࢽࣔン࢔ࢤࣁ࡟࠾い࡚ࡶ非擬態型࡜ྠ様ࡢ色素࡟ࡼࡾ淡黄色領域ࢆ
着色ࡋ࡚いࡿࡢ࠿ࢆ調べࡓࠋ非擬態型ࡢ淡黄色領域࡜ྠ様ࡢ方法࡛ࠊオࢫや擬態型やベࢽ
ࣔン࢔ࢤࣁࡢ淡黄色領域ࢆษࡾ出ࡋࠊ70%࣓タࣀ࣮ࣝ溶液࡛処理ࡋࠊ粗抽出液ࡢ HPLC ࢆ
行ࡗࡓࠋ非擬態型࡛ࡣ 15 ศ付近࡟ࠊ明瞭࡞ࣆ࣮ࢡࡀࡳࡽࢀࡿࡀ㸦Fig. 3-2-2 b,c㸧ࠊオࢫ࡟
࠾い࡚ࡶ非擬態型࡜ྠ様࡟ 15 ศ付近࡟明瞭࡞ࣆ࣮ࢡࡀ観察さࢀࡓ㸦Fig. 3-2-9 a,b㸧ࠋࣆ࣮
ࢡࡣ非擬態型ࡢ࣓ࢫ࡜ࡣ異࡞ࡾ４ࡘ観察さࢀࡿࡀࠊこࢀࡣ非擬態型࣓ࢫࡢ LC/MS ࡟࠾い࡚
ࣆ࣮ࢡ 3 ࡢࡼࡾࡶ溶出時間ࡀ早いࣆ࣮ࢡ㸦Fig. 3-2-3 a㸧ࡀ観察さࢀࡓࡶࡢ࡜考えࡽࢀࡿࠋ
ࢩࣟオࣅ࢔ࢤࣁࡢオࢫ࡛ࡣ papiliochrome II ࡀ使わࢀ࡚いࡿこ࡜ࡀ知ࡽࢀ࡚࠾ࡾ
(Umebachi, 1977)ࠊୖ記ࡢ結果࡜一致ࡋࡓࠋこࢀࡽࡢこ࡜࠿ࡽࢩࣟオࣅ࢔ࢤࣁࡢオࢫ࡜非
擬態型ࡢ࣓ࢫࡣྠࡌ色素࡟ࡼࡾ着色ࡋ࡚いࡿこ࡜ࡀศ࠿ࡗࡓࠋ一方࡛ࠊ擬態型㸦Fig. 3-2-10 
a,b㸧やベࢽࣔン࢔ࢤࣁ㸦Fig. 3-2-11 a,b㸧ࡢ淡黄色領域࡛ࡣ低ࣞベࣝࡢࣆ࣮ࢡࡋ࠿観察さࢀ
࡞࠿ࡗࡓࠋこࢀࡣ擬態型࡜ベࢽࣔン࢔ࢤࣁ࡛ࡣ kynurenine ࡜ NBAD ࡀ結合ࡋࡓ混合物ࡀ
ほ࡜ࢇ࡝含ࡲࢀ࡚い࡞いこ࡜ࢆ示ࡋ࡚いࡿࠋࡲࡓࠊ擬態型࡜ベࢽࣔン࢔ࢤࣁࡢ淡黄色領域
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ࢆ着色ࡋ࡚いࡿ色素ࢆ他ࡢ有機溶媒㸦acetone やࢡࣟࣟホ࣒ࣝ࡞࡝㸧࡛処理ࡋ࡚抽出ࢆ試ࡳ
ࡓࡀࠊ溶出さࡏࡿこ࡜ࡀ࡛ࡁ࡞࠿ࡗࡓࠋこࢀࡽࡢこ࡜࠿ࡽࠊ擬態型࡜ベࢽࣔン࢔ࢤࣁ࡛ࡣ
非擬態型࡜異࡞ࡿ色素ࢆ用い࡚いࡿこ࡜ࡀ明ࡽ࠿࡜࡞ࡗࡓࠋ以ୖࡢ結果࠿ࡽࠊࢩࣟオࣅ࢔
ࢤࣁࡢ非擬態型࡜擬態型࡛ࡣࠊ淡黄色ࡢ領域特異性ࡔけ࡛࡞くࠊ色素ࡑࡢࡶࡢࡀ異࡞ࡗ࡚
いࡿこ࡜ࡀ明ࡽ࠿࡜࡞ࡗࡓࠋ 
 
淡黄色領域࡟࠾けࡿ kynurenine ࡜ NBAD 合成࡟関わࡿ遺伝子ࡢ発現様式 
非擬態型ࡢ淡黄色色素ࡣkynurenine࡜NBAD࠿ࡽ࡞ࡿ物質࡛あࡿこ࡜ࡀศ࠿ࡗࡓࡢ࡛ࠊ
こࢀࡽࡢ物質ࡢ生合成࡟関わࡿ酵素群ࡢ遺伝子発現ࢆ調べࡓࠋkynurenine ࡣࢺࣜプࢺࣇ࢓
ン࠿ࡽ合成さࢀࡑࡢ過程࡛ vermilion ࡜ kf ࡀ働ࡁࠊNBAD ࡣチࣟࢩン࠿ࡽ合成さࢀࠊTH
࡜ DDC ࡜ ebony ࡀ働くこ࡜ࡀศ࠿ࡗ࡚いࡿ㸦Fig. 3-2-1㸧ࠋこࢀࡽࡢ遺伝子ࡢ発現動態ࢆࠊ
非擬態型ࠊ擬態型ࠊベࢽࣔン࢔ࢤࣁ࡛比較ࡋࡓ㸦Fig. 3-2-12,13㸧ࠋ後翅ࢆ淡黄色࡜後翅基部
ࡢ紋様ࡢ形成さࢀ࡞い黒色ࡢ 2 ࡘࡢ領域࡟ษࡾศけࠊ淡黄色ࡀ着色ࡋ࡚くࡿ時期࠿ࡽ羽化
直前ࡢ時期ࡲ࡛㸦ࢩࣟオࣅ࢔ࢤࣁ：P9 ࠿ࡽ P11ࠊベࢽࣔン࢔ࢤࣁ：P11 ࠿ࡽ P16㸧ࡢ発現
㔞ࢆ qRT-PCR ࡟ࡼࡾ測定ࡋࡓࠋ淡黄色領域ࡢษࡾศけࡣ࡞ࡿべく黒色部ࡀ入ࡽ࡞いࡼう࡟
ษࡾศけࡓࠋ 
非擬態型ࡢ淡黄色領域࡛ࡣ kynurenine 合成࡟関わࡿ vermilion ࡜ kf ࡢ両方ࡢ mRNA ࡀ
P10 ࡢ時期࡟領域特異的࡟強く発現ࡍࡿこ࡜ࡀศ࠿ࡗࡓ㸦Fig. 3-2-12 非擬態型࣓ࢫ㸧ࠋP10
ࡣ淡黄色領域ࡢ着色ࡀ明瞭࡟࡞ࡿ時期࡛あࡾࠊvermilion ࡜ kf ࡢ遺伝子発現ୖ᪼ࡀ淡黄色
領域ࡢ着色時期࡜一致ࡋ࡚いࡓࠋ一方࡛ࠊ擬態型やベࢽࣔン࢔ࢤࣁࡢ淡黄色領域࡛ࡣࠊ黒
色領域࡟比べ有意࡞発現ୖ᪼ࡣ示さࡎ㸦Fig. 3-2-12 擬態型࣓ࢫ࡜ベࢽࣔン࢔ࢤࣁ㸦非公開㸧㸧ࠊ
非擬態型ࡢ淡黄色色素ࡣ含ࡲࢀ࡞い࡜いうࠊୖ述ࡋࡓ色素ศ析ࡢ結果ࢆ支持ࡋࡓࠋ 
次࡟ࠊNBAD 合成࡟関わࡿ遺伝子ࡢ THࠊDDCࠊebony ࡢ発現ࣃタ࣮ンࢆ計測ࡍࡿ࡜ࠊ
非擬態型࡛ࡣ kynureine 合成遺伝子࡛あࡿ vermilion ࡜ kf ࡜ྠ様࡟ࠊP10 ࡢ時期࡟領域特
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異的࡟強く発現ࡋ࡚࠾ࡾࠊ淡黄色ࡢ着色期࡟合わࡏ࡚発現ࡀୖ᪼ࡋ࡚いࡓ㸦Fig. 3-2-13 非
擬態型࣓ࢫ㸧ࠋ一方ࠊ擬態型࡛ࡣ DDCࠊebony ࡀ P10.5 ࡟ࠊベࢽࣔン࢔ࢤࣁ࡛ࡣ NBAD 関
連遺伝子ࡀ P14 ࠿ࡽ P15 ࡟発現ୖ᪼ࡋ࡚いࡓࡀࠊ淡黄色領域࡛ࡢ特異性ࡣࡑࢀほ࡝明瞭࡛
࡞࠿ࡗࡓ㸦Fig. 3-2-13 擬態型࣓ࢫ࡜ベࢽࣔン࢔ࢤࣁ㸦非公開㸧㸧ࠋࢩࣟオࣅ࢔ࢤࣁࡢ擬態型
ࡢ淡黄色領域ࡣ P10 ࡟ࠊベࢽࣔン࢔ࢤࣁࡢ淡黄色領域ࡣ P13 ࡟着色ࡀ明瞭࡜࡞ࡿこ࡜࠿ࡽࠊ
擬態型࡜ベࢽࣔン࢔ࢤࣁ࡛ࡣ NBAD 合成࡟関わࡿ遺伝子ࡀ淡黄色領域ࡢ着色後࡟発現ୖ᪼
ࡍࡿこ࡜ࡀ明ࡽ࠿࡜࡞ࡗࡓࠋNBAD ࡣࢡチࢡࣛࡢ sclerotization ࡟࠾けࡿ前駆体࡜ࡋ࡚機
能ࡋ࡚いࡿこ࡜ࡀ明ࡽ࠿࡜࡞ࡗ࡚࠾ࡾ㸦Krammer and Hopkins, 1987ࠊAnderson, 1990㸧ࠊ
着色以外࡟ࡶ㔜要࡞働ࡁࢆࡋ࡚いࡿࠋ従ࡗ࡚ࠊ擬態型やベࢽࣔン࢔ࢤࣁ翅全体࡛ࡢ NBAD
関連遺伝子ࡢ発現ୖ᪼ࡣࠊ淡黄色色素ࡢ合成࡛ࡣ࡞くࠊࢡチࢡࣛ硬化㸦sclerotization㸧ࡢ
プࣟセࢫ࡞࡝࡟対応ࡍࡿࡓࡵ࡟発現ୖ᪼ࡋ࡚いࡿ可能性ࡀ考えࡽࢀࡓࠋ 
以ୖࡢ結果࠿ࡽࠊ非擬態型ࡢ淡黄色色素ࡣ kynurenine や NBAD 合成࡟関わࡿ遺伝子群
ࡢ着色期特異的࣭領域特異的࡞発現࡟ࡼࡗ࡚合成さࢀࡿ࡜考えࡽࢀࡓࠋ一方ࠊ遺伝子発現
ࡢ動態࠿ࡽࡶ擬態型やベࢽࣔン࢔ࢤࣁ࡛ࡣ淡黄色領域ࡢ色素合成ࡀ異࡞ࡿこ࡜ࡀ示唆さࢀ
ࡓࠋࡲࡓࠊこࢀࡽ࡛ࡣ kynurenine 合成遺伝子ࡀ発現ࡏࡎࠊNBAD 合成遺伝子ࡀ淡黄色領
域着色後࡟発現ୖ᪼ࡍࡿ࡞࡝ࡢ共通ࡋࡓ発現ࣃタ࣮ンࢆ示ࡍこ࡜ࡀ明ࡽ࠿࡜࡞ࡗࡓࠋ 
 
以ୗࡣ未発表ࢹ࣮タࢆ含ࡴࡓࡵ要約ࢆ示ࡍࠋ 
ࡲࡓࠊ紫外線࡟ࡼࡿ照射ࢆ行う࡜ࠊ非擬態型ࡢ淡黄色領域࡛ࡣ蛍光ࡀ見ࡽࢀࡿࡢ࡟対ࡋࠊ
擬態型やベࢽࣔン࢔ࢤࣁ࡛ࡣࡑࡢࡼう࡞蛍光ࡣ見ࡽࢀ࡞࠿ࡗࡓࠋこࢀࡽࡢ結果࠿ࡽࠊࢩࣟ
オࣅ࢔ࢤࣁࡢ非擬態型࡜擬態型࡛ࡣࠊ淡黄色形成ࡢ領域特異性ࡔけ࡛࡞くࠊ色素合成系ࡑ
ࡢࡶࡢࡀ異࡞ࡗ࡚いࡿこ࡜ࡀ示唆さࢀࡓࠋࡲࡓ擬態型࡜非擬態型ࡢ淡黄色領域ࡢษࡾ替え
࡟ࡼࡾࠊ擬態型࡛ࡣ二次的࡟こࡢ色素ࡢ発現ࢆ抑制ࡋࠊ別ࡢ色素࡟ࡼࡾベࢽࣔン࢔ࢤࣁ࡟
似ࡓ着色領域ࡢ形や物理化学的性質ࢆ似ࡏࡿこ࡜࡟成功ࡋࡓ可能性ࡀ考えࡽࢀࡓ
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㸦Fig.3-2-14㸧ࠋ 
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Figure3-2-1. kynurenine䛸N-β-alanyldopamine䠄NBAD䠅䛾合成経路䛸そ䛾཯応䛻関わ䜛遺伝
子群 ཯応経路䛿Ferguson et al, 2009㸦kynurenine合成経路㸧とWittkopp et al, 2002㸦NBAD合成
経路㸧を改変䛧䛶作製䛧䛯䚹
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Figure 3-2-2. 䝅䝻䜸䝡ア䝀䝝䛾淡黄色色素溶液䛾吸཰波長䛸色素䛾HPLC䛻䜘䜛ศ離 䠄a䠅䝅䝻
䜸䝡ア䝀䝝非擬態型䝯䝇䛾淡黄色色素抽出溶液䛾吸཰波長䚹383nm付近䛻特徴的䛺䝢䞊䜽䛜観察
䛥䜜䜛䚹䠄b䠅淡黄色色素䛾HPLC䛻䜘䜛ศ離䚹383nm䛻䛚け䜛䜽䝻䝬䝖䜾䝷䝮を示䛧䛶あ䜛䚹
Retention time 15ศ付近を拡大䛧䛯䜽䝻䝬䝖䜾䝷䝮を䠄c䠅䛻示䛧䛯䚹 Retention time 15ศ付近䛻主
䛻䚸3䛴䛾䝢䞊䜽䛜観察䛥䜜䛯䚹
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Figure 3-2-3. HPLC-ESI-MS䛻䜘䜛䝅䝻䜸䝡ア䝀䝝非擬態型䝯䝇䛾淡黄色色素䛾精密質量ศ析
䠄a䠅 HPLC-ESI-MS䛻䛚け䜛䜽䝻䝬䝖䜾䝷䝮䚹主䛻3䛴䛾䝢䞊䜽䛜見䛶ྲྀ䜜䜛䚹各䝢䞊䜽䛻䛚け䜛精密
質量数䛸原子組成を䝢䞊䜽1䠄b䠅䚸䝢䞊䜽2䠄c䠅䚸䝢䞊䜽3䠄d䠅䛻示䛧䛯䚹
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Figure 3-2-4. MS/MS䛻䜘䜛䝢䞊䜽2䛾構造解析䠄a䠅MS/MS䛻䜘䜚䝢䞊䜽1を破壊䛧䛯時䛾䝣䝷䜾䝯
ン䝖䝟䝍䞊ン䚹主䛺䝢䞊䜽䛸䛧䛶m/z 223.1076䛜観察䛥䜜䜛䚹䠄b䠅MS/MS䛻䜘䜚m/z 223.1075を破壊
䛧䛯時䛾䝣䝷䜾䝯ン䝖䝟䝍䞊ン䚹主䛺䝢䞊䜽䛸䛧䛶m/z 152.0711䛜観察䛥䜜䜛䚹 Figure内䛾ア䜸䝎イ䝲
䛿precursor ionを示䛧䛶い䜛䚹
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Figure 3-2-5. MS/MS䛻䜘䜛䝢䞊䜽１䛾構造解析䛛䜙予測䛥䜜䜛䝣䝷䜾䝯ン䝖䛾構造 䝢䞊䜽1を
MS/MS䛻䜘䜚破壊䛩䜛䛸䚸papiliochrome II䛾NBAD部ศ䠄m/z 223.1076䠅䛜検出䛥䜜䛯䚹
Kynurenine部ศ䛿更䛺䜛ศ解をཷけ䛶検出䛥䜜䛺䛛䛳䛯䛸考え䜙䜜䛯䚹NBAD部ศ䛿䛥䜙䛻䚸ア䝭䝗
結合部ศ䛷開裂䛧䚸m/z 152.0711を生䛨䛯䛣䛸䛜示唆䛥䜜䛯䚹
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Figure 3-2-6. MS/MS䛻䜘䜛䝢䞊䜽2䛾構造解析䠄a䠅MS/MS䛻䜘䜚䝢䞊䜽2を破壊䛧䛯時䛾䝣䝷䜾䝯
ン䝖䝟䝍䞊ン䚹主䛺䝢䞊䜽䛸䛧䛶m/z 445.2085䛸m/z 223.1073䛜観察䛥䜜䜛䚹 䠄b䠅 MS/MS䛻䜘䜚m/z
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Figure内䛾ア䜸䝎イ䝲䛿precursor ionを示䛧䛶い䜛䚹
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Figure 3-2-7. MS/MS䛻䜘䜛䝢䞊䜽2䛾構造解析䛛䜙予測䛥䜜䜛䝣䝷䜾䝯ン䝖䛾構造 䝢䞊䜽2䛾
MS/MS䛻䜘䜚m/z 445.2080䛾䝢䞊䜽䛜得䜙䜜䛯䚹m/z 445.2080䛾物質䛿䛥䜙䛻m/z 223.1076䛾物
質䛻ศ解䛥䜜䜛䚹質量数䛸原子組成䛛䜙m/z 445.2080䛾物質䛿NBAD部ศ䛜2量体化䛧䛯䜒䛾䛷あ
䜛䛸示唆䛥䜜䛯䚹以上䛛䜙䝢䞊䜽2䛿kynurenine䛸NBAD䛾2量体䛜結合䛧䛯物質䛷あ䜛䛣䛸䛜考え䜙
䜜䛯䚹
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Figure3-2-8. 推定䛥䜜䜛䝢䞊䜽3䛾構造 質量数䛸原子組成䛛䜙䝢䞊䜽3䛿kynurenine䛸NBAD䛾3
量体䛜結合䛧䛯䜘う䛺構造を䛧䛯物質䛷あ䜛䛣䛸䛜示唆䛥䜜䛯䚹
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Figure3-2-9. 䝅䝻䜸䝡ア䝀䝝䛾䜸䝇䛾淡黄色色素䛾抽出液䛾HPLC䛻䛚け䜛䜽䝻䝬䝖䜾䝷䝮䠄a䠅䝅
䝻䜸䝡ア䝀䝝䛾䜸䝇䛾成虫䛾後翅䛾淡黄色領域を70%䝯䝍䝜䞊䝹溶液䛷処理䛧䛯䚸処理液をHPLC
䛻䛛け䛯時䛾䜽䝻䝬䝖䜾䝷䝮䚹Retention time 15ศ付近を拡大䛧䛯䜒䛾を䠄b䠅䛻示䛧䛯䚹
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Figure3-2-10. 䝅䝻䜸䝡ア䝀䝝䛾擬態型䝯䝇䛾淡黄色色素䛾抽出液䛾HPLC䛻䛚け䜛䜽䝻䝬䝖䜾䝷
䝮䠄a䠅䝅䝻䜸䝡ア䝀䝝擬態型䛾成虫䛾後翅䛾淡黄色領域を70%䝯䝍䝜䞊䝹溶液䛷処理䛧䛯䚸処理液
をHPLC䛻䛛け䛯時䛾䜽䝻䝬䝖䜾䝷䝮䚹Retention time 15ศ付近を拡大䛧䛯䜒䛾を䠄b䠅䛻示䛧䛯䚹
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Figure3-2-11. ベニ䝰ンア䝀䝝䛾淡黄色色素䛾抽出液䛾HPLC䛻䛚け䜛䜽䝻䝬䝖䜾䝷䝮䠄a䠅ベニ䝰
ンア䝀䝝䛾成虫䛾後翅䛾淡黄色領域を70%䝯䝍䝜䞊䝹溶液䛷処理䛧䛯䚸処理液をHPLC䛻䛛け䛯時
䛾䜽䝻䝬䝖䜾䝷䝮䚹 Retention time 15ศ付近を拡大䛧䛯䜒䛾を䠄b䠅䛻示䛧䛯䚹
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Figure 3-2-12. kynurenine合成䛻関わ䜛遺伝子発現挙動 後翅を淡黄色領域：青線䚸黒色領域：
黒線䛾2䛴䛾領域䛻ษ䜚ศけ䚸発現量を定量䛧䛯䚹内部標準䛷あ䜛rPL3䛾発現量䛷割䜛䛣䛸䛷䚸相対
的䛺発現量を算出䛧䛯䚹非擬態型䛾P10䛾時期䛿n=4䛷䚸そ䜜以外䛿n=3䛷実験を行䛳䛯䚹䠄 *P <
0.05, t検定䠅
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Figure 3-2-13. NBAD合成䛻関わ䜛遺伝子発現挙動 後翅を淡黄色領域：青線䚸黒色領域：黒線䛾2䛴䛾
領域䛻ษ䜚ศけ䚸発現量を定量䛧䛯䚹内部標準䛷あ䜛rPL3䛾発現量䛷割䜛䛣䛸䛷䚸相対的䛺発現量を算出䛧
䛯䚹非擬態型䛾P10䛾時期䛾ebony䛿n=4䛷䚸そ䜜以外䛿n=3䛷実験を行䛳䛯䚹 䠄 *P < 0.05, t検定䠅
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Figure3-2-14. 2節䛻関䛩䜛ま䛸䜑 䝅䝻䜸䝡ア䝀䝝䛾擬態型䛸非擬態型䛷䛿紋様䛾出現䛩䜛領域
䛰け䛷䛺く䚸着色䛧䛶い䜛色素自体䛜異䛺䛳䛶い䜛䛣䛸䛜ศ䛛䛳䛯䚹淡黄色領域䛾領域䞉色素䛾ษ䜚
替え䛻䜘䜚䚸䝰䝕䝹䛷あ䜛ベニ䝰ンア䝀䝝䛸ྠ様䛾色素䛻䜘䜚着色䛩䜛様䛻䛺䛳䛯䛣䛸䛜考え䜙䜜䛯䚹
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3 節 赤色領域ࡢ色素形成 
 
背景 
࣋イࢶ型擬態ࢆࡍࡿ種ࡢࣔࢹࣝࡣࠊ体内࡟捕食者࡟࡜ࡗ࡚有毒࡞物質ࢆ保持ࡋ࡚࠾ࡾࠊ
ࡑࢀࢆアࣆ࣮ࣝࡍࡿ࠿ࡢࡈ࡜く体ࡢ紋様ࡶ派手࡛目立ࡘ種ࡀ多いࠋࡇࢀ࡟ࡼࡾ捕食者ࡀ認
識ࡋやࡍく࡞ࡾࠊ誤ࡗ࡚食べࡽࢀࡿࡇ࡜ࢆ減ࡽࡍࡇ࡜ࡀ࡛ࡁࡿࠋࡶࡋ有毒࡞種ࡀ地味࡛目
立ࡓ࡞い紋様ࡋ࠿持ࡗ࡚い࡞࠿ࡗࡓࡽࠊ捕食者ࡀ毒ࢆࡶࡗ࡚いࡿ࠿持ࡗ࡚い࡞い࠿ࢆ認識
࡛ࡁࡎ࡟捕食ࡉࢀ࡚ࡋࡲう࡜考えࡽࢀࡿࠋ毒ࢆ持ࡘࡇ࡜࡟ࡼࡾ捕食者࠿ࡽ身ࢆᏲࡿ種ࡣࠊ
紋様࡟赤࡜黒࡞࡝ࡢ明度ࡢ差ࢆ利用ࡋࠊ赤色や黄色系ࡢ色ࢆ用い࡚いࡿ例ࡀ多くࡳࡽࢀࡿࠋ
例えࡤࠊタࢸࣁチョウ科 Heliconius 属ࡢチョウࡢ前翅ࡢ赤色ࣂンࢻࠊࢧンࢦ࣊ࣅࡢ縞々紋
様ࠊࢬࢢࣟࣔࣜࣔࢬࡢ胸部ࡢ࢜ࣞンࢪ色࡞࡝ࠊ様々࡞例ࡀ᪻虫ࡔけ࡛࡞く広範࡞動物࡛観
察ࡉࢀࡿࠋ赤色ࡣ有毒࡞ࡇ࡜ࢆアࣆ࣮ࣝࡍࡿ効果的࡞ࢩࢢࢼࣝ࡜࡞ࡗ࡚いࡿࡇ࡜ࡀ推察ࡉ
ࢀࡿࠋ࣋ࢽࣔンアࢤࣁやࢩࣟ࢜ࣅアࢤࣁ擬態型ࡢ翅辺縁部ࡢ赤色ࢫ࣏ࢵࢺࡶࠊ捕食者࡟対
ࡍࡿ重要࡞ࢩࢢࢼࣝ࡟࡞ࡗ࡚いࡿ࡜考えࡽࢀࠊ擬態ࡢ効果ࢆ高ࡵࡿ重要࡞紋様࡜思わࢀࡿࠋ 
チョウࡢ赤色色素࡟関ࡋ࡚ࡣいくࡘ࠿ࡢ報告ࡀあࡿࠋࢻࢡチョウやタࢸࣁチョウࡢ赤色
紋様࡟ࡣࠊキࢧンࢺ࣐チンやࣟࢻ࣐チンや࣐࢜チン D ࡞࡝ࡢ࢜ࣔࢡ࣮࣒ࣟ系色素ࡀ用いࡽ
ࢀ࡚いࡿ㸦Koch, 1991ࠊReed and Nagy, 2005㸧ࠋࡲࡓࠊࢩࣟチョウ࡟࠾い࡚エࣜࢫࣟࣉࢸ
ࣜンやࣉࢸࣟࣟࢪン࡞࡝ࡢࣉࢸࣜࢪン系色素ࡀ用いࡽࢀ࡚いࡿࡇ࡜ࡀ知ࡽࢀ࡚いࡿ㸦梅
鉢,2000㸧ࠋアࢤࣁチョウ科࡟࠾い࡚ࡣࠊキアࢤࣁや࢜ࢼࢩアࢤࣁ࡛ papiliochrome R ࡀ用
いࡽࢀ࡚いࡿ࡜報告ࡉࢀ࡚いࡿࠋࡇࡢ色素ࡣ kynurenine ࡀ結合ࡋࡓ NBAD ࡢ࣏࣐࣮ࣜࡢ
可能性ࡀ考えࡽࢀ࡚いࡿࡀࠊ詳細ࡣศ࠿ࡗ࡚い࡞い㸦Umebachi, 1985㸧ࠋࡲࡓࠊUmebachi
㸦1978㸧࡟ࡼࡾ࣋ࢽࣔンアࢤࣁࡢ赤色色素࡟ࡣβ-アࣛࢽンࡀ含ࡲࢀ࡚࠾ࡾࠊ一方࡛
kynurenine ࡣ含ࡲࢀ࡞い࡜報告ࡉࢀ࡚いࡿࡀࠊࡑࡢ詳細࡞構造や生合成経路ࡣ全く୙明࡛
あࡿࠋࡇࡢࡼう࡟࢜ࣔࢡ࣮࣒ࣟ系やࣉࢸࣜࢪン系ࡢ赤色色素࡟関ࡋ࡚ࡣ情報ࡀ蓄積ࡉࢀ࡚
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いࡿࡶࡢࡢࠊアࢤࣁチョウ科ࡢ赤色色素࡟関ࡋ࡚ࡣ୙明࡞点ࡀ多いࠋࢩࣟ࢜ࣅアࢤࣁࡢ擬
態型ࡢ赤色色素࡟関ࡋ࡚ࡣ解析ࡀࡉࢀ࡚࠾ࡽࡎࠊ࡝ࡢࡼう࡞色素ࢆ用い࡚着色ࡋ࡚いࡿࡢ
࠿ࡣ୙明࡛あࡾࠊ࣋ࢽࣔンアࢤࣁ࡜同ࡌ色素ࢆ用い࡚擬態紋様ࢆ成立ࡉࡏ࡚いࡿࡢ࠿ࡣわ
࠿ࡗ࡚い࡞いࠋ 
ࢩࣟ࢜ࣅアࢤࣁࡢ擬態型ࣔࢹ࡛ࣝあࡿ࣋ࢽࣔンアࢤࣁ࡜擬態種ࡢࢩࣟ࢜ࣅアࢤࣁࡢ擬態
型ࡢ赤色色素形成機構ࢆ明ࡽ࠿࡟ࡍࡿࡇ࡜࡛ࠊ擬態紋様࡟特徴的࡞赤色ࢫ࣏ࢵࢺࡀ࡝ࡢࡼ
う࡞ศ子機構࡛獲得ࡉࢀࡓ࠿ࢆ明ࡽ࠿࡟࡛ࡁࡿ࡜考えࡽࢀࡿࠋࡑࡇ࡛ࠊࢩࣟ࢜ࣅアࢤࣁ࡜
࣋ࢽࣔンアࢤࣁࡢ両種ࡢ赤色色素合成機構ࢆࠊ生化学的࡞解析㸦塩酸処理や精密質量数࣭
原子組成ࡢ決定㸧や遺伝子ࡢ発現解析㸦RNA sequencing ࡜ qRT-PCR㸧࡟ࡼࡾ比較ࡋࡓࠋ 
 
結果࡜考察 
(A) ࢩࣟ࢜ࣅアࢤࣁ擬態型࣓ࢫࡢ赤色色素形成機構 
塩酸処理࡟ࡼࡿ赤色色素ࡢ構造ࡢ推定 
ࢩࣟ࢜ࣅアࢤࣁ擬態型࣓ࢫ後翅ࡢ赤色色素ࢆ同定ࡍࡿࡓࡵ࡟様々࡞抽出溶媒㸦ࢡࣟࣟホ
࣒ࣝや 1%塩酸࣓タࣀ࣮ࣝ溶液࡞࡝㸧࡛抽出ࢆ試ࡳࡓࡀࠊ࡝ࡢ溶媒࡛ࡶ抽出ࡍࡿࡇ࡜ࡀ࡛ࡁ
࡞࠿ࡗࡓࠋࡇࡢࡇ࡜࠿ࡽࢩࣟ࢜ࣅアࢤࣁࡢ赤色色素ࡣ非常࡟Ᏻ定࡞構造ࢆࡋ࡚いࡿࡇ࡜ࡀ
考えࡽࢀࡓࠋࡑࡇ࡛ࠊࢩࣟ࢜ࣅアࢤࣁࡢ赤色色素ࡢ性状ࢆ推定ࡍࡿࡓࡵ࡟ࠊ塩酸処理㸦6N
塩酸ࠊ90℃ࠊ120 ศ㸧ࢆ行ࡗࡓࠋ重合ࡋࡓ黒色色素࡛あࡿ࣓ࣛࢽンࡣ塩酸処理࡟ࡼࡗ࡚ࡶ溶
出ࡋ࡞いࡇ࡜ࡀศ࠿ࡗ࡚いࡿ㸦Fogal and Fraenkel, 1969㸧ࠋ成虫ࡢ翅ࢆ紋様ࡈ࡜࡟ษࡾศ
け࡚塩酸処理ࡋࡓ࡜ࡇࢁࠊࢩࣟ࢜ࣅアࢤࣁࡢ赤色領域ࡣࠊ塩酸処理࡟ࡼࡗ࡚ࡶ色素ࡀ溶出
ࡍࡿࡇ࡜ࡣ࡞࠿ࡗࡓࠋࡇࡢ結果ࡣࠊ黒色領域࡜同様ࡢ結果࡛あࡗࡓ㸦Fig. 3-3-1㸧ࠋࡇࡢࡇ࡜
࠿ࡽࠊࢩࣟ࢜ࣅアࢤࣁࡢ赤色色素ࡣ黒色色素࡛あࡿ࣓ࣛࢽン࡜同様࡟ࠊ重合ࡋࡓ構造ࢆࡋ
࡚いࡿࡇ࡜ࡀ示唆ࡉࢀࡓࠋ 
 
55 
 
RNA sequencing ࡟ࡼࡿ赤色色素合成࡟関わࡿ遺伝子ࡢ網羅的࡞探索 
次࡟ࢩࣟ࢜ࣅアࢤࣁࡢ赤色色素ࡢ生合成経路ࢆ類推ࡍࡿࡓࡵ࡟ RNA sequencing ࢆ行いࠊ
擬態型赤色領域特異的࡟発現ୖ᪼ࡋ࡚いࡿ遺伝子ࢆ網羅的࡟取得ࡋࡓࠋࢩࣟ࢜ࣅアࢤࣁࡣ
同種࣭同性内࡛紋様多型ࡀࡳࡽࢀࠊ擬態型ࡢࡳ࡟赤色ࢫ࣏ࢵࢺࡀ出現ࡍࡿ㸦非擬態型࡟ࡶ
個体࡟ࡼࡗ࡚ࡣࢫ࣏ࢵࢺ状ࡢ紋様ࡀ出現ࡍࡿࡀ擬態型ほ࡝明瞭࡛ࡣ࡞い㸧ࠋ擬態型ࡢ赤色領
域࡜非擬態型ࡢ赤色ࢫ࣏ࢵࢺ࡜相同࡞領域ࢆ比較ࡍࡿࡇ࡜࡟ࡼࡾࠊ同性内࡛ࠊ領域特性ࢆ
考慮ࡍࡿࡇ࡜࡞く比較࡛ࡁࡿ࡜考えࡽࢀࡿࠋࡑࡇ࡛擬態型ࡢ赤色領域࡜非擬態型ࡢ赤色相
同領域㸦Fig. 3-3-9 ࡢ擬態型ࡢ赤色領域࡜非擬態型ࡢ赤色相同領域㸧ࢆࠊP10.5 ࡢ赤色着色
期࡟ࢧンࣉࣜンࢢࡋࠊࢩ࣮ࢣンࢫࡋࡓࠋRNA sequencing ࡟ࡣ擬態型㸦DRR014115ࠊ
DRR014116ࠊDRR014117㸧࡜非擬態型㸦DRR014118ࠊDRR014119ࠊDRR014120㸧
ࡑࢀࡒࢀ 3 個体ࡎࡘࡢ試料ࢆ用いࡓ㸦Nishikawa et al., 2013㸧ࠋTrinity ࢆ用い࡚全࡚ࡢࣜ
࣮ࢻ࠿ࡽ transcriptome 配列ࢆ構築ࡋࡓ࡜ࡇࢁࠊ79769 ࡢ contig ࡟ assemble ࡉࢀࡓ
㸦DRZ003159ࠊNishikawa et al., 2013㸧ࠋ発現変動ࡋ࡚いࡿ遺伝子ࡢ取得ࢆ行ࡗࡓ࡜ࡇࢁࠊ
擬態型ࡢ赤色領域࡛ 321 遺伝子発現ୖ᪼ࡋ࡚いࡓ㸦Supplementary Table 1㸧ࠋ発現ୖ᪼ࡋ
࡚いࡓ遺伝子ࡢ内訳ࡣࠊtransporter 遺伝子ࡀ 34 遺伝子ࠊ 転写因子やࢩࢢࢼࣝ伝達࡟関わ
ࡿ遺伝子ࡀ 15 遺伝子ࠊ酸化還元཯応࡟関わࡿ遺伝子ࡀ 6 遺伝子ࠊ 酵素཯応࡟関ࡍࡿ遺伝
子ࡀ 44 遺伝子含ࡲࢀ࡚いࡓࠋ酵素཯応࡟関ࡍࡿ遺伝子ࡀ多数得ࡽࢀࡓࡇ࡜ࡣࠊࢩ࣮ࢣンࢫ
ࢆ行ࡗࡓࢧンࣉࣝࡀ赤色色素ࢆ合成ࡋ࡚いࡿ時期㸦P10.5 㸧࡟由来ࡋ࡚いࡿࡓࡵ，色素合
成࡟関୚ࡍࡿࡓくࡉࢇࡢ酵素群ࡀ発現ୖ᪼ࡋࡓࡶࡢ࡜考えࡽࢀࡓࠋ 
 
以ୗࡣ論文投稿前ࡢࡓࡵࠊ非公開࡜ࡉࡏ࡚いࡓࡔࡁࡲࡍࠋ 
要約 
遺伝子ࡢ発現量計測࡜発現変動遺伝子ࡢ抽出ࢆ行ࡗࡓ結果ࠊ擬態型赤色領域࡛特異的࡟
発現ୖ᪼ࡋ࡚いࡿ遺伝子࡜ࡋ࡚ kynurenine 合成࡟関わࡿ vermilionࠊkynurenine 
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formamidase や NBAD 合成࡟関わࡿ GTP-CH1 isoform A や Toll signaling pathway ࡟関
わࡿ snakeࠊgastrulation-defectiveࠊspatzle-like ࡀ発現ୖ᪼ࡋ࡚いࡿࡇ࡜ࡀ明ࡽ࠿࡜࡞ࡗ
ࡓࠋࡉࡽ࡟ qRT-PCR ࡛発現解析ࢆ行う࡜ࠊ赤色領域࡟࠾い࡚ kynurenine ࡜ NBAD 合成
࡟関わࡿ遺伝子ࡀ時期࣭領域特異的࡟発現ࡋ࡚࠾ࡾࠊୖ記ࡢ結果ࢆ支持ࡋࡓࠋࢩࣟ࢜ࣅア
ࢤࣁ࡛ࡣ࣓ࢫ࡟ࡢࡳ紋様多型ࡀ存在ࡋ࡚いࡿࡢ࡛ࠊ性ศ化࡟関୚ࡍࡿ遺伝子ࡀ擬態紋様ࡢ
制御࡟関୚ࡋ࡚いࡿࡇ࡜ࡀ考えࡽࢀࡿࠋࡑࡇ࡛ doublesex ࡢ発現ࢆ観察ࡋࡓ࡜ࡇࢁࠊ擬態
型࣓ࢫ由来ࡢ࣓ࢫ個体࡛ࡢࡳࠊ翅ࡢ赤色領域付近࡟ࢫ࣏ࢵࢺ状ࡢ発現ࡀ計測ࡉࢀࡓࠋ࢜ࢫ
個体や非擬態型࣓ࢫ由来ࡢ࣓ࢫ個体࡛ࡣࡇࡢࡼう࡞発現ୖ᪼ࡣ観察ࡉࢀ࡞࠿ࡗࡓࠋࡇࡢࡇ
࡜࠿ࡽ擬態型ࡢ赤色紋様ࡣ doublesex ࡟ࡼࡾ制御ࡉࢀ࡚いࡿࡇ࡜ࡀ示唆ࡉࢀࡓࠋ 
ࢩࣟ࢜ࣅアࢤࣁࡢ赤色色素合成࡟関ࡋ࡚ࡲ࡜ࡵࡿ࡜ࠊࡲࡎ幼虫期後期࡟ doublesex ࡀ赤
色領域特異的࡟発現ୖ᪼ࡍࡿࠋ続い࡚ࠊ蛹期後期࡟ snake や gastrulation-defective や
spatzle-like ࡀ赤色領域࡛発現ࡋࠊToll 様ࢩࢢࢼࣝࡀ活性化ࡍࡿࠋࡇࡢ活性化ࡋࡓ Toll ࡟ࡼ
ࡗ࡚ࠊୗ流࡛働く࡜考えࡽࢀࡿࠊ࣓ࣛࢽンࡢ重合࡟関わࡿ遺伝子や kynurenine や NBAD
合成࡟関わࡿ遺伝子ࡢ発現ୖ᪼ࢆ引ࡁ起ࡇࡋࠊ結果࡜ࡋ࡚ࠊキࢾࣞࢽンや NBAD ࢆ前駆体
࡜ࡋࡓ重合ࡋࡓ赤色色素ࢆ合成ࡍࡿࡼう࡟࡞ࡗࡓ可能性ࡀ考えࡽࢀࡓࠋ 
(B) ࣋ࢽࣔンアࢤࣁࡢ赤色色素形成機構 
ࣔࢹࣝ種ࡢ࣋ࢽࣔンアࢤࣁࡢ赤色色素ࡣ 70 ％࣓タࣀ࣮࡛ࣝ抽出ࡉࢀࠊ503nm ࡟最大吸
཰波長ࢆࡶࡘࡇ࡜ࡀุ明ࡋࡓࠋHPLC ࡛ศ離ࡍࡿ࡜ࠊ503nm ࡟吸཰ࢆ持ࡘࣆ࣮ࢡࡣ主࡟２
ࡘあࡿࡇ࡜ࡀศ࠿ࡗࡓࠋ2 ࡘࡢࣆ࣮ࢡࡣࠊ質量ศ析࡛ m/z 658 ࡜ m/z 688ࠊࡉࡽ࡟精密質量
ศ析࡟ࡼࡾࠊࡑࢀࡒࢀ C30H34N4O11SࠊC31H36N4O12S ࡛あࡿࡇ࡜ࡀわ࠿ࡗࡓࠋMS/MS
࡟ࡼࡾࡑࡢࣇࣛࢢ࣓ンࢺࣃタ࣮ンࢆ形成ࡍࡿ࡜ࠊ硫酸基ࢆ保持ࡋ࡚いࡿࡇ࡜ࠊNBAD ࡀ構
成要素࡜ࡋ࡚含ࡲࢀ࡚いࡿࡇ࡜ࡀ明ࡽ࠿࡜࡞ࡗࡓࠋࡉࡽ࡟ࠊ࣋ࢽࣔンアࢤࣁࡢ赤色色素ࡢ
生合成࡟関୚ࡋࡓ遺伝子ࢆ予測ࡍࡿࡓࡵ࡟ࠊP14㸦赤色色素ࡀ着色ࡋ࡚くࡿ時期㸧ࡢ蛹翅ࡢ
赤色予定領域࡜翅基部ࡢ黒色予定領域ࡢ RNA ࢧンࣉࣝࢆ用い࡚ RNA sequencing ࢆ行いࠊ
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発現量ࡢ計測࡜発現変動遺伝子ࡢ抽出ࢆ行ࡗࡓࠋ予想通ࡾࠊ赤色予定領域࡛ࡣ NBAD 合成
や硫酸基合成࡟関わࡿ遺伝子群ࡢ発現ࡀୖ᪼ࡋ࡚࠾ࡾࠊ化学ศ析ࡢ結果ࢆ強く支持ࡍࡿࡇ
࡜ࡀ明ࡽ࠿࡜࡞ࡗࡓࠋ 
今回ࡢ解析࡟ࡼࡾࠊ࣋ࢽࣔンアࢤࣁࡢ赤色࡜ࢩࣟ࢜ࣅアࢤࣁࡢ赤色ࡢࢫ࣏ࢵࢺࡀ出現ࡍࡿ
領域ࡣ互い࡟似通ࡗ࡚いࡿࡶࡢࡢࠊ着色ࡋ࡚いࡿ物質自体ࡣ全く異࡞ࡗ࡚いࡿࡇ࡜ࡀ示ࡉ
ࢀࡓࠋࡇࡢࡇ࡜࠿ࡽࠊ擬態種࡜ࣔࢹࣝ種࡛ࡣ色素や色素合成様式ࡀ大ࡁく異࡞ࡗ࡚࠾ࡾࠊ
擬態紋様࡟特徴的࡞赤色形成ࡀࣔࢹࣝ࡜ࡣูࡢ࣓࢝ࢽࢬ࣒࡟ࡼࡗ࡚཰斂的࡟生ࡌࡓ形質࡛
あࡿࡇ࡜ࡀ示唆ࡉࢀࡓ㸦Fig.3-3-2㸧ࠋ 
塩酸処理前 塩酸処理後
䝅䝻䜸䝡ア䝀䝝
黒色領域
䝅䝻䜸䝡ア䝀䝝
赤色領域
Figure3-3-1. 各領域を塩酸処理䛧䛯時䛾領域䛤䛸䛾変化䝅䝻䜸䝡ア䝀䝝䛾成虫䛾後翅䛾黒色や
赤色領域をษ䜚出䛧䚸塩酸処理を行䛳䛯䚹黒色領域䛸赤色領域䛾両方䛷䚸処理䛻䜘䛳䛶䜒色素䛿溶
出䛧䛺い䛣䛸䛜ศ䛛䛳䛯䚹
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䝅䝻䜸䝡ア䝀䝝
擬態型
ベニ䝰ンア䝀䝝
䠄䝰䝕䝹種䠅
異䛺䜛赤色色素合成経路䛾利用
཰斂的䛺形質䛸䛧䛶獲得
Figure3-3-2. 3節䛻関䛩䜛ま䛸䜑 䝅䝻䜸䝡ア䝀䝝䛸ベニ䝰ンア䝀䝝䛾赤色領域䛿異䛺䜛色素合成
経路䛻䜘䜚着色䛧䛶い䜛䛣䛸䛜明䜙䛛䛸䛺䛳䛯䚹䛣䛾䛣䛸䛛䜙擬態紋様䛻特徴的䛺赤色領域䛿཰斂的
䛺形質䛸䛧䛶獲得䛥䜜䛯䛣䛸䛜示唆䛥䜜䛯䚹
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4 章  総括 
 
 広範࡞ࢳョウ࡟見ࡽࢀࡿベ࢖ࢶ型擬態࡛ࡣࠊ極ࡵ࡚多様࡞翅ࡢ紋様ࡀ存ᅾࡋ࡚いࡿ中࡛ࠊ
同所域ࡢࣔࢹࣝ種ࡢ紋様࡟個々ࡢ擬態種ࡢ紋様ࡀ似ࡿࡼう࡟選択ᅽࡀ࠿࠿ࡗ࡚ࡁࡓ࡜考え
ࡽࢀࡿࠋそࡢࣉロセスࡀ࡝ࡢࡼう࡟起こࡗ࡚ࡁࡓ࠿を知ࡿこ࡜ࡣࠊ適応進化を理解ࡍࡿ上
࡛非常࡟有用࡛魅力的࡞ࢸ࣮࣐࡛あࡿࠋベ࢖ࢶ型擬態࡟࠾けࡿ擬態形質ࡢ出現ࡣࠊ擬態ࡍ
ࡿこ࡜࡟ᑐࡍࡿ࣓ࣜࢵࢺ࡜ࢥスࢺࡢࣂࣛンス࡟ࡼࡗ࡚決定さࢀࡿ࡜考えࡽࢀࡿࠋ擬態ࡍࡿ
࣓ࣜࢵࢺࡣࠊ捕食者࡟ࡼࡿ攻撃を回避ࡋࠊ生ࡁ延びࡿ確率ࡀ高く࡞ࡿこ࡜࡛あࡿࠋシロ࢜
ࣅ࢔ࢤࣁ࡛ࡣ࣓スࡢ一部࡟ࡢࡳ擬態型ࡀ現ࢀࠊ࢜スࡣ擬態ࡋ࡞いࡀࠊこࢀࡣ࢜スࡢ捕食ᅽ
ࡀ擬態型ࡢ࣓ス࡜同程ᗘ࡟పくࠊ擬態ࡍࡿ࣓ࣜࢵࢺࡀ得ࡽࢀ࡞いࡓࡵ࡜考えࡽࢀ࡚いࡿ
㸦Ohsaki, 1995㸧ࠋ一方ࠊシロ࢜ࣅ࢔ࢤࣁࡢ࣓ス࡟ࡣ擬態ࡍࡿ個体࡜擬態ࡋ࡞い個体ࡢ 2 種
類ࡀ存ᅾࡍࡿࠋこࢀࡣࠊࠕ࢜スࡀ࣓ス࡟ᑐࡍࡿ選好を決ࡵ࡚いࡿこ࡜ࠖ࡜ࠊࠕ擬態型࡜非擬
態型࡛ࡢ生理的ᑑ命ࡢ差ࠖࡀ主࡞要因࡜࡞ࡗ࡚いࡿ࡜推測さࢀ࡚いࡿࠋ࢜スࡣ擬態型ࡼࡾ
ࡶ非擬態型を好ࡳࠊさࡽ࡟擬態型ࡣ何ࡽ࠿ࡢ生理的࡞原因࡟ࡼࡾ非擬態型ࡼࡾᑑ命ࡀ短いࠊ
ࡍ࡞わࡕࠊ擬態型を生ࡳ出ࡍ࡟ࡣࢥスࢺࡀ࠿࠿ࡾࠊࢹ࣓ࣜࢵࢺࡶ存ᅾࡍࡿ࡜考えࡽࢀ࡚い
ࡿ㸦大崎ࠊ2009㸧ࠋ࣓ࣜࢵࢺ࡜ࢥスࢺࡢࣂࣛンスࡢ結果ࠊ࣓ス࡛ 2 種類ࡢ表現型ࡀ維持さࢀ
࡚いࡿࡢ࠿ࡶࡋࢀ࡞いࠋ 
本研究ࡢ第 2 節࡛ࡣࠊシロ࢜ࣅ࢔ࢤࣁࡢ非擬態型ࡢ淡黄色領域࡛ࡣ kynurenine ࡜ NBAD
࠿ࡽ࡞ࡿ色素㸦ࣃࣆࣜ࢜ࢡロ࣮࣒ II ࡜そࡢ関連化合物㸧࡟ࡼࡗ࡚着色ࡋ࡚いࡿࡀࠊ擬態型
やベࢽࣔン࢔ࢤࣁ࡛ࡣこࡢ色素ࡀ使わࢀ࡚い࡞いこ࡜ࡀ示唆さࢀࡓࠋ淡黄色領域ࡢ紋様ࡢ
領域特異性ࡔけ࡛࡞くࠊ色素合ᡂそࡢࡶࡢࡶษࡾ替え࡚擬態紋様を形作ࡗ࡚いࡿࡢࡣ予想
外ࡢ結果࡛ࠊ本研究࡟ࡼࡗ࡚初ࡵ࡚示さࢀࡓࠋ㔜要࡞点ࡣࠊ非擬態型࡜擬態型ࡢ淡黄色領
域ࡢ紋様ࡢ形ࡀ異࡞ࡿࡔけ࡛࡞くࠊ紫外線࡟ᑐࡍࡿ応答性ࡶ両色素࡛異࡞ࡾࠊこࡢこ࡜ࡀ
࢜スࡢ好ࡳ࡟影響ࡋ࡚いࡿࡢ࠿ࡶࡋࢀ࡞いࠋࡲࡓࠊ擬態型࡜ベࢽࣔン࢔ࢤࣁࡢ淡黄色領域
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ࡢ物理化学的࡞性質㸦紫外線࡟ᑐࡍࡿ応答性や色素抽出過程࡛ࡢ性状࡞࡝࠿ࡽ判断ࡋ࡚㸧
や kynurenine や NBAD 合ᡂ࡟関わࡿ遺伝子ࡢ発現ࣃࢱ࣮ンࡣ類似ࡋ࡚࠾ࡾࠊ両者࡛同ࡌ
色素を用い࡚いࡿ可能性ࡶ示さࢀࡓࠋ多くࡢ鳥㸦捕食者㸧ࡣ紫外線をㄆ識ࡍࡿこ࡜ࡀ知ࡽ
ࢀ࡚࠾ࡾࠊ両者ࡢ色素ࡢ類似性ࡣࠊᡃ々人間ࡀ見࡚判断ࡋ࡚いࡿ以上࡟ࠊベࢽࣔン࢔ࢤࣁ
࡜シロ࢜ࣅ࢔ࢤࣁࡢ擬態型࣓スࡀ似࡚いࡿ࡜捕食者࡟感ࡌさせ࡚いࡿࡢ࠿ࡶࡋࢀ࡞いࠋ 
第 3 節࡛ࡣ赤色領域ࡢ色素を解析ࡋࠊベࢽࣔン࢔ࢤࣁ࡛ࡣ NBAD や硫酸基を構ᡂ要素࡜
ࡋ࡚含ࡴ物質࡛あࡿこ࡜ࡀ示さࢀࡓࠋ一方ࠊ物理化学的性質࡜赤色領域࡛ࡢ遺伝子発現動
態࠿ࡽࠊシロ࢜ࣅ࢔ࢤࣁ擬態型ࡢ赤色色素ࡣこࢀ࡜ࡣ全く異࡞ࡿࠊ㔜合構造をࡶࡘ物質࠿
ࡽ構ᡂさࢀ࡚いࡿ可能性ࡀ示さࢀࡓࠋさࡽ࡟ࠊこࡢ色素を合ᡂࡍࡿ際࡟ Toll 様シࢢࢼࣝࡀ
使わࢀ࡚いࡿこ࡜を見出ࡋࡓࡀࠊ免疫応答㸦ࡶࡋくࡣ初期発生࡟関୚ࡍࡿ㸧࡟関୚ࡍࡿこ
࡜࡛従来知ࡽࢀࡿこࡢ経路ࡀࠊ紋様形ᡂ࡟関୚ࡋ࡚いࡿ可能性を示ࡋࡓࡢࡣ本研究ࡀ初ࡵ
࡚࡛あࡿࠋࢦ࣑࣒シࢲ࣐シ࡛ࠊToll 経路ࡢࣜ࢞ンࢻ࡛あࡿ spatzle ࡢ活性化を行う spatzle 
processing enzyme ࡀࠊproPOࡶ活性化させࡿこ࡜ࡀ報告さࢀ࡚いࡿࡀ㸦Kan et al., 2008㸧ࠊ
ࢦ࣑࣒シࢲ࣐シ以外ࡢ昆虫࡛ࡣ Toll 経路࡜ proPO 経路࡜ࡢࢡロスࢺ࣮ࢡ࡟ࡘい࡚ࡣࠊそࡢ
詳細ࡀࡲࡔ明ࡽ࠿࡜࡞ࡗ࡚い࡞いࠋToll 様経路を用い࡚新規࡟赤色色素を作ࡾ出ࡍࡢࡣあࡿ
種ࡢࢥスࢺ࡟࡞ࡗ࡚いࡿ可能性ࡀあࡾࠊ上記࡛論ࡌࡓ擬態型ࡢ生理的ᑑ命ࡀ短いこ࡜࡜関
連ࡋ࡚いࡿࡢ࠿ࡶࡋࢀ࡞いࠋさࡽ࡟ࠊ赤色色素࡟関ࡋ࡚ࡣࠊ擬態種ࡢシロ࢜ࣅ࢔ࢤࣁ࡜ࣔ
ࢹࣝ種ࡢベࢽࣔン࢔ࢤࣁ࡛異࡞ࡗࡓ色素ࡀ使わࢀ࡚࠾ࡾࠊ両種ࡀ系統的࡟遠く離ࢀࡓ種࡛
あࡿこ࡜を考え合わせࡿ࡜ࠊ擬態種ࡀ代替ࡍࡿ経路を用い࡚ベࢽࣔン࢔ࢤࣁ࡟類似ࡋࡓ収
斂的࡞形質を生ࡳ出ࡍこ࡜࡟ᡂຌࡋࡓ࡜想像ࡍࡿࠋ 
本研究࡟ࡼࡾࠊ今ࡲ࡛全く୙明ࡔࡗࡓベ࢖ࢶ型擬態࡟࠾けࡿ紋様形ᡂ機構࡟関ࡋ࡚ࠊ擬
態種࡜ࣔࢹࣝ種ࡢ両者࡟ࡘい࡚㔜要࡞情報を得ࡿこ࡜ࡀ࡛ࡁࡓࠋࡲࡓࠊベ࢖ࢶ型擬態型࡟
関わࡿ紋様ࡀ࡝ࡢࡼう࡞進化ࣉロセス࡟基࡙い࡚擬態種࡛獲得さࢀ࡚ࡁࡓ࠿ࠊそࡢศ子的
࡞࡚ࡀ࠿ࡾを初ࡵ࡚示ࡋࡓ報告࡜考えࡽࢀࡿࠋシロ࢜ࣅ࢔ࢤࣁをベ࢖ࢶ型擬態ࡢ研究࡟使
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う࣓ࣜࢵࢺࡣࠊ擬態種を生ࡳ出ࡍ遺伝的ᗙ఩ H ࡀ明確࡟示さࢀ࡚いࡿこ࡜࡛あࡾࠊ今後 H
遺伝子ࡀ同定さࢀࠊ擬態種࡜非擬態種࡛ࡢ紋様形ᡂ機構ࡀ明ࡽ࠿࡟࡞ࢀࡤࠊさࡽ࡟明確࡞
ベ࢖ࢶ型擬態ࡢ進化ࣉロセスࡀ明ࡽ࠿࡟࡞ࡿ࡜期待さࢀࡿࠋ 
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Supplemetary Table 1. RNA sequencingにおい࡚シロオビアゲハࡢ擬態型赤色領域࡛有意に発現上昇し࡚いた
遺伝子 
gene ID 
FPKM value 
Fold 
change 
q.value 既知の相同遺伝子 
E 
value 
BLASTxでhitし
た生物種 
擬態型赤
色領域 
非擬態型
赤色相同
領域 
comp47207_c0_seq1 142.98 0.22 651.07 0.00000 CG7720 3E-176 Drosophila melanogaster 
comp36672_c3_seq1 129.07 0.11 1185.25 0.00000 #N/A - - 
comp47207_c0_seq2 149.70 0.28 535.71 0.00000 CG7720 3E-176 Drosophila melanogaster 
comp42637_c0_seq1 93.83 0.58 161.77 0.00000 Cyp6a18 7E-62 Drosophila melanogaster 
comp42627_c0_seq1 10.05 0.13 75.44 0.00000 hypothetical protein KGM_09817 2E-132 Danaus plexippus 
comp38874_c0_seq1 4.87 0.00 - 0.00000 #N/A - - 
comp31713_c0_seq1 13.78 0.00 - 0.00000 #N/A - - 
comp46055_c0_seq7 16.95 0.55 30.93 0.00000 #N/A - - 
comp32294_c0_seq2 17.03 0.00 - 0.00000 #N/A - - 
comp46055_c0_seq4 12.76 0.49 25.91 0.00000 #N/A - - 
comp37464_c1_seq1 7.72 0.17 46.42 0.00000 RNA-directed DNA polymerase from mobile element jockey-like 2E-49 
Metaseiulus 
occidentalis 
comp43531_c0_seq3 1.81 0.07 27.30 0.00000 unknown secreted protein 7E-12 Papilio xuthus 
comp37079_c0_seq1 114.25 8.79 13.00 0.00000 unknown protein 8E-41 Papilio polytes 
comp46585_c0_seq1 4.72 0.29 16.27 0.00000 
Leucine-rich repeat 
activity-regulated protein at 
synapses 
9E-26 Drosophila melanogaster 
comp46055_c0_seq5 6.60 0.10 66.95 0.00000 #N/A - - 
comp47448_c1_seq1 3.85 0.00 - 0.00000 #N/A - - 
comp46776_c0_seq3 63.48 2.62 24.21 0.00000 #N/A - - 
comp44102_c0_seq1 26.26 0.71 36.84 0.00000 Epidermal stripes and patches 9E-109 Drosophila melanogaster 
comp39118_c0_seq1 259.14 34.36 7.54 0.00000 CG10932 0 Drosophila melanogaster 
comp39845_c0_seq1 3.25 0.06 55.14 0.00000 CG6106 5E-90 Drosophila melanogaster 
comp62765_c0_seq1 7.15 0.06 111.24 0.00000 #N/A - - 
comp35161_c0_seq1 5.66 0.00 - 0.00000 #N/A - - 
comp29140_c0_seq1 2.35 0.00 - 0.00000 #N/A - - 
comp45308_c0_seq1 16.04 1.77 9.05 0.00000 CG10960 5E-70 Drosophila melanogaster 
comp45594_c1_seq7 4.20 0.11 39.58 0.00000 hypothetical protein KGM_13109 1E-106 Danaus plexippus 
comp45594_c1_seq15 2.79 0.07 42.47 0.00000 hypothetical protein KGM_13109 0 Danaus plexippus 
comp45594_c1_seq12 3.00 0.12 26.05 0.00000 hypothetical protein KGM_13109 0 Danaus plexippus 
comp35020_c0_seq1 1.05 0.00 - 0.00000 #N/A - - 
comp43651_c0_seq3 2.01 0.12 16.58 0.00000 reverse transcriptase 0 Papilio xuthus 
comp35069_c0_seq3 2.40 0.03 87.13 0.00000 hypothetical protein KGM_21457 6E-46 Danaus plexippus 
comp42607_c0_seq1 89.21 0.65 137.33 0.00000 CG31106 7E-64 Drosophila melanogaster 
comp45308_c0_seq2 15.13 1.96 7.73 0.00000 CG10960 5E-70 Drosophila melanogaster 
comp44464_c3_seq1 7.92 0.47 16.98 0.00000 #N/A - - 
comp47018_c0_seq4 4.13 0.26 15.67 0.00000 hypothetical protein KGM_03094 0 Danaus plexippus 
comp29435_c0_seq2 1.77 0.00 - 0.00000 #N/A - - 
comp45594_c1_seq1 3.97 0.11 36.87 0.00000 #N/A - - 
comp42937_c0_seq2 28.85 1.68 17.15 0.00000 yellow-d 0 Papilio xuthus 
comp43624_c0_seq1 13.11 0.09 138.76 0.00000 CG33181 2E-144 Drosophila melanogaster 
comp42937_c0_seq1 33.54 1.99 16.90 0.00000 yellow-d 0 Papilio xuthus 
comp47018_c0_seq1 3.58 0.28 12.94 0.00000 hypothetical protein KGM_03094 0 Danaus plexippus 
comp39870_c2_seq1 50.98 4.43 11.50 0.00000 hypothetical protein KGM_13324 5E-38 Danaus plexippus 
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comp36382_c0_seq1 25.85 3.44 7.52 0.00000 hypothetical protein KGM_03938 1E-26 Danaus plexippus 
comp35069_c0_seq1 1.41 0.00 - 0.00000 hypothetical protein KGM_21457 6E-46 Danaus plexippus 
comp14926_c0_seq1 13.01 0.86 15.07 0.00000 putative cuticular protein 1E-44 Papilio xuthus 
comp42133_c0_seq2 3.18 0.00 - 0.00000 #N/A - - 
comp43006_c0_seq1 185.62 32.10 5.78 0.00000 vermilion 7E-179 Drosophila melanogaster 
comp47018_c0_seq3 3.73 0.32 11.80 0.00000 hypothetical protein KGM_03094 0 Danaus plexippus 
comp39804_c0_seq3 979.95 102.83 9.53 0.00000 #N/A - - 
comp34406_c1_seq2 1.77 0.00 - 0.00000 #N/A - - 
comp41429_c0_seq2 1.39 0.03 51.47 0.00000 snake 1E-47 Drosophila melanogaster 
comp28876_c1_seq2 1.51 0.00 - 0.00000 #N/A - - 
comp37705_c0_seq1 2.41 0.08 31.82 0.00000 hypothetical protein AaeL_AAEL012398 0.00008 Aedes aegypti 
comp28876_c1_seq1 1.76 0.00 - 0.00000 #N/A - - 
comp47018_c0_seq2 3.97 0.31 12.67 0.00000 hypothetical protein KGM_03094 0 Danaus plexippus 
comp37585_c0_seq1 2.23 0.01 214.80 0.00000 #N/A - - 
comp34646_c1_seq1 3.60 0.04 97.93 0.00000 #N/A - - 
comp43267_c0_seq3 2.28 0.00 - 0.00000 #N/A - - 
comp37585_c0_seq2 1.66 0.00 - 0.00001 #N/A - - 
comp67137_c0_seq1 10.17 0.22 46.73 0.00001 #N/A - - 
comp48904_c0_seq1 137.32 17.32 7.93 0.00001 #N/A - - 
comp23723_c0_seq1 6.78 0.00 - 0.00001 #N/A - - 
comp34612_c0_seq1 180.61 4.67 38.67 0.00001 rudimentary-like 2E-48 Drosophila melanogaster 
comp43698_c1_seq1 436.83 89.41 4.89 0.00001 Malate dehydrogenase 1 1E-162 Drosophila melanogaster 
comp53495_c0_seq1 44.54 0.20 222.82 0.00001 TRAS3 1E-57 Bombyx mori 
comp47508_c0_seq4 3.19 0.29 11.04 0.00001 CG11318 6E-35 Drosophila melanogaster 
comp12885_c0_seq1 6.46 0.09 73.31 0.00001 #N/A - - 
comp34903_c0_seq1 63.94 0.23 276.48 0.00001 #N/A - - 
comp45576_c0_seq1 5.23 0.83 6.29 0.00001 CG8646 7E-98 Drosophila melanogaster 
comp41821_c0_seq1 7.19 0.08 86.75 0.00002 CG17323 2E-105 Drosophila melanogaster 
comp47207_c1_seq1 220.25 46.43 4.74 0.00002 kynurenine formamidase 6E-33 Drosophila melanogaster 
comp47494_c0_seq1 14.55 2.15 6.76 0.00002 CG3036 7E-179 Drosophila melanogaster 
comp40437_c0_seq1 2.71 0.17 16.35 0.00002 swi2 5E-49 Drosophila melanogaster 
comp26925_c0_seq1 2.64 0.00 - 0.00002 #N/A - - 
comp45465_c0_seq2 2.92 0.24 12.07 0.00003 endonuclease-reverse transcriptase 3E-18 Bombyx mori 
comp30524_c0_seq1 11.21 0.00 - 0.00003 CG3625 8E-40 Papilio xuthus 
comp47494_c0_seq2 16.30 2.15 7.60 0.00003 CG3036 6E-179 Drosophila melanogaster 
comp41475_c0_seq3 31.94 4.51 7.08 0.00004 Bm8 interacting protein 2d-4 precursor 0 Bombyx mori 
comp30968_c0_seq1 8.26 0.02 394.49 0.00004 spatzle-like 3E-09 Drosophila melanogaster 
comp17294_c0_seq1 1.09 0.00 - 0.00004 #N/A - - 
comp47424_c0_seq2 1.80 0.16 11.34 0.00005 Multi drug resistance 49 0 Drosophila melanogaster 
comp37705_c0_seq2 3.39 0.21 16.40 0.00005 hypothetical protein AaeL_AAEL012398 0.00003 Aedes aegypti 
comp47424_c0_seq1 1.25 0.07 18.11 0.00006 ATP-binding cassette transporter 0 Danaus plexippus 
comp33573_c0_seq1 4.23 0.09 49.09 0.00006 Odorant-binding protein 50a 0.00025 Drosophila melanogaster 
comp43687_c0_seq1 34.98 8.47 4.13 0.00007 hypothetical protein EAI_01984 0 Harpegnathos saltator 
comp30524_c1_seq1 12.89 0.00 - 0.00007 CG3625 3E-10 Drosophila melanogaster 
comp36472_c0_seq2 2.17 0.00 - 0.00007 #N/A - - 
comp32544_c0_seq2 2.57 0.00 - 0.00008 #N/A - - 
comp29634_c0_seq1 1.62 0.00 - 0.00008 #N/A - - 
comp46193_c0_seq9 6.33 0.00 - 0.00010 #N/A - - 
comp315082_c0_seq1 1.82 0.05 37.03 0.00011 #N/A - - 
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comp40341_c0_seq1 1.73 0.02 77.98 0.00012 #N/A - - 
comp35870_c0_seq1 7.46 0.03 215.36 0.00014 unknown unsecreted protein 8E-41 Papilio xuthus 
comp43531_c0_seq4 1.73 0.15 11.42 0.00015 unknown unsecreted protein 5E-12 Papilio xuthus 
comp47508_c0_seq5 3.14 0.35 8.96 0.00015 CG11318 6E-35 Drosophila melanogaster 
comp42473_c0_seq3 3.07 0.06 47.85 0.00016 purine nucleoside phosphorylase 0 Papilio polytes 
comp44292_c0_seq2 18.79 3.11 6.03 0.00019 #N/A - - 
comp42883_c0_seq9 2.75 0.00 - 0.00026 #N/A - - 
comp23605_c0_seq1 30.08 5.67 5.30 0.00027 unknown unsecreted protein 4E-58 Papilio polytes 
comp45861_c0_seq4 1.62 0.03 56.38 0.00027 #N/A - - 
comp41551_c0_seq1 2.36 0.00 - 0.00034 hypothetical protein KGM_09889 1E-75 Danaus plexippus 
comp7195_c0_seq1 1.33 0.00 - 0.00036 #N/A - - 
comp44726_c0_seq2 45.65 12.42 3.68 0.00038 GTP cyclohydrolase I isoform A 3.00E-166 Papilio xuthus 
comp22862_c0_seq1 1.68 0.00 - 0.00039 #N/A - - 
comp42352_c0_seq92 2.13 0.00 - 0.00041 #N/A - - 
comp19854_c0_seq1 1.30 0.00 - 0.00041 #N/A - - 
comp39804_c0_seq2 857.75 194.52 4.41 0.00041 #N/A - - 
comp44726_c0_seq1 55.66 14.51 3.84 0.00042 GTP cyclohydrolase I isoform A 3.00E-166 Papilio xuthus 
comp45467_c0_seq1 4.47 0.00 - 0.00044 #N/A - - 
comp35500_c0_seq1 2.67 0.05 51.86 0.00046 #N/A - - 
comp46776_c0_seq5 35.38 8.32 4.25 0.00050 murashka 4E-49 Drosophila melanogaster 
comp46680_c3_seq1 22.76 2.87 7.94 0.00051 #N/A - - 
comp30793_c0_seq1 4.43 0.00 3060.28 0.00052 Major Facilitator Superfamily Transporter 3 3E-167 
Drosophila 
melanogaster 
comp22750_c0_seq1 1.45 0.00 - 0.00052 #N/A - - 
comp19658_c0_seq1 25.98 0.27 95.52 0.00054 #N/A - - 
comp22751_c0_seq1 1.76 0.00 - 0.00057 #N/A - - 
comp35898_c0_seq1 581.97 0.72 810.23 0.00058 Superoxide dismutase 3 6E-42 Drosophila melanogaster 
comp46007_c1_seq8 3.09 0.00 - 0.00058 #N/A - - 
comp43689_c0_seq2 1.45 0.05 26.45 0.00060 Trehalose transporter 1-2 4E-63 Drosophila melanogaster 
comp42319_c0_seq2 11.56 2.66 4.35 0.00062 I[[h]] channel 0 Drosophila melanogaster 
comp42859_c0_seq2 1.01 0.02 50.28 0.00062 neuropeptide receptor B1 0 Danaus plexippus 
comp21346_c0_seq1 1.38 0.05 25.91 0.00062 #N/A - - 
comp45355_c2_seq1 1.05 0.05 19.87 0.00062 hypothetical protein TcasGA2_TC004196 4E-116 
Tribolium 
castaneum 
comp36798_c0_seq2 6.94 1.08 6.45 0.00063 #N/A - - 
comp42476_c2_seq1 1.29 0.00 - 0.00065 #N/A - - 
comp34361_c0_seq1 10.14 0.26 38.57 0.00068 CG33290 1E-09 Drosophila melanogaster 
comp46486_c2_seq3 2.72 0.70 3.89 0.00070 bruno-2 1E-52 Drosophila melanogaster 
comp14164_c0_seq1 2.82 0.01 216.99 0.00071 #N/A - - 
comp47508_c0_seq3 2.74 0.35 7.86 0.00075 CG11318 2E-35 Drosophila melanogaster 
comp31720_c1_seq1 1.60 0.02 70.41 0.00081 hypothetical protein KGM_05054 2E-41 Danaus plexippus 
comp39804_c0_seq6 634.95 160.85 3.95 0.00082 #N/A - - 
comp46625_c0_seq11 1.65 0.00 - 0.00091 #N/A - - 
comp267586_c0_seq1 2.25 0.00 - 0.00095 #N/A - - 
comp42319_c0_seq4 9.64 2.16 4.46 0.00097 
putative 
hyperpolarization-activated ion 
channel isoform 1 
0 Danaus plexippus 
comp42319_c0_seq1 9.37 1.95 4.81 0.00098 I[[h]] channel 0 Drosophila melanogaster 
comp14068_c0_seq1 4.45 0.00 - 0.00100 #N/A - - 
comp46486_c2_seq1 2.36 0.63 3.71 0.00100 bruno-2 5E-53 Drosophila melanogaster 
comp43854_c0_seq1 17.01 1.99 8.57 0.00105 Chitinase 2 7E-106 Drosophila melanogaster 
comp46776_c0_seq1 35.11 8.80 3.99 0.00107 murashka 4E-49 Drosophila melanogaster 
comp32544_c0_seq3 3.20 0.00 - 0.00111 #N/A - - 
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comp30396_c0_seq1 8.63 0.88 9.82 0.00111 #N/A - - 
comp479127_c0_seq1 1.16 0.00 - 0.00112 #N/A - - 
comp47508_c0_seq2 3.26 0.43 7.61 0.00114 CG11318 6E-35 Drosophila melanogaster 
comp37881_c0_seq1 5.00 0.01 598.92 0.00118 #N/A - - 
comp42319_c0_seq3 11.01 2.45 4.49 0.00119 I[[h]] channel 0 Drosophila melanogaster 
comp39688_c0_seq1 5.84 0.07 86.95 0.00123 #N/A - - 
comp36965_c0_seq1 2.99 0.05 58.77 0.00129 Hypothetical protein CBG22908 0.0008 Caenorhabditis briggsae 
comp46486_c2_seq8 2.68 0.78 3.46 0.00147 bruno-2 1E-52 Drosophila melanogaster 
comp43604_c0_seq1 2.08 0.21 9.86 0.00147 hypothetical protein KGM_09601 0 Danaus plexippus 
comp30793_c0_seq2 3.74 0.01 283.77 0.00149 Major Facilitator Superfamily Transporter 3 0 
Drosophila 
melanogaster 
comp34242_c0_seq1 186.38 4.75 39.22 0.00151 unknown secreted protein 3E-28 Papilio xuthus 
comp42882_c0_seq2 3.67 0.10 35.81 0.00153 #N/A - - 
comp35069_c0_seq2 1.41 0.06 25.14 0.00160 hypothetical protein KGM_21457 1E-45 Danaus plexippus 
comp41058_c0_seq2 13.35 0.91 14.71 0.00163 Cuticular protein 66Cb 7E-21 Drosophila melanogaster 
comp46486_c2_seq4 2.03 0.50 4.10 0.00164 bruno-2 2E-36 Drosophila melanogaster 
comp47508_c0_seq1 2.67 0.35 7.53 0.00166 hypothetical protein KGM_13318 4E-169 Danaus plexippus 
comp41475_c0_seq2 13.86 2.34 5.94 0.00174 #N/A 3E-89  
comp39238_c0_seq2 2.51 0.36 6.96 0.00178 hypothetical protein KGM_22182 5E-104 Danaus plexippus 
comp39775_c0_seq2 1.41 0.09 15.97 0.00179 #N/A - - 
comp42206_c0_seq1 7.25 0.29 24.96 0.00198 hypothetical protein KGM_17409 3E-59 Danaus plexippus 
comp43114_c0_seq2 126.82 36.09 3.51 0.00203 JhI-21 0 Drosophila melanogaster 
comp41058_c0_seq1 26.94 1.97 13.64 0.00203 Cuticular protein 66Cb 6E-20 Drosophila melanogaster 
comp40298_c1_seq1 7.26 0.22 32.68 0.00205 unknown secreted protein 3E-10 Papilio xuthus 
comp46680_c3_seq2 30.55 3.13 9.78 0.00208 #N/A - - 
comp42473_c0_seq1 2.47 0.13 19.61 0.00211 purine nucleoside phosphorylase 0 Papilio polytes 
comp42473_c0_seq2 2.05 0.06 31.90 0.00221 purine nucleoside phosphorylase 0 Papilio polytes 
comp41502_c0_seq1 23.09 0.78 29.46 0.00223 alpha-Esterase-9 2E-98 Drosophila melanogaster 
comp42859_c0_seq1 1.41 0.04 39.14 0.00228 neuropeptide receptor B1 0 Danaus plexippus 
comp47207_c1_seq2 203.33 57.95 3.51 0.00240 kynurenine formamidase 0 Drosophila melanogaster 
comp45902_c1_seq1 7.40 1.29 5.73 0.00246 #N/A - - 
comp41475_c0_seq1 14.56 2.46 5.93 0.00249 #N/A - - 
comp46486_c2_seq5 2.37 0.67 3.53 0.00262 bruno-2 5E-53 Drosophila melanogaster 
comp44882_c0_seq1 2.27 0.52 4.39 0.00290 Ecdysone-inducible gene L3 2E-139 Drosophila melanogaster 
comp46137_c0_seq1 7.56 1.74 4.34 0.00320 #N/A - - 
comp46486_c2_seq7 2.77 0.84 3.32 0.00321 bruno-2 1E-52 Drosophila melanogaster 
comp41950_c0_seq1 6.15 0.01 673.57 0.00339 #N/A - - 
comp47283_c2_seq5 1.46 0.10 14.64 0.00344 #N/A - - 
comp28881_c0_seq1 5.11 0.26 19.69 0.00357 CCHamide-1 0.0000005 
Drosophila 
melanogaster 
comp38777_c0_seq1 2.33 0.06 37.60 0.00386 CG1970 0 Drosophila melanogaster 
comp45851_c1_seq2 2.70 0.00 - 0.00420 #N/A - - 
comp24721_c0_seq1 1.93 0.07 28.57 0.00442 Malate dehydrogenase 1 0.0004 Drosophila melanogaster 
comp43114_c0_seq3 144.10 44.10 3.27 0.00446 JhI-21 0 Drosophila melanogaster 
comp25850_c0_seq1 1.66 0.03 61.24 0.00450 lethal (3) 72Dp 6E-90 Drosophila melanogaster 
comp38136_c0_seq1 19.71 1.05 18.77 0.00452 Melanization Protease 1 2E-51 Drosophila melanogaster 
comp42704_c0_seq2 1.67 0.17 9.58 0.00467 reverse transcriptase 0 Bombyx mori 
comp37804_c0_seq1 1.41 0.10 13.49 0.00478 igloo 7E-32 Drosophila melanogaster 
comp6722_c0_seq1 1.05 0.01 82.41 0.00482 CG43155 3E-56 Drosophila melanogaster 
comp38454_c0_seq1 16.67 5.70 2.92 0.00488 #N/A - - 
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comp25111_c1_seq3 1.10 0.00 550.36 0.00489 RETRotransposon-like family member (retr-1)-like 5E-150 
Saccoglossus 
kowalevskii 
comp31720_c0_seq1 1.32 0.12 11.09 0.00507 hypothetical protein KGM_05054 1E-32 Danaus plexippus 
comp38780_c0_seq1 6.29 0.32 19.37 0.00532 CG9517 2E-68 Drosophila melanogaster 
comp42198_c0_seq2 3.52 0.00 - 0.00590 #N/A - - 
comp27610_c0_seq1 2.49 0.00 - 0.00657 #N/A - - 
comp38660_c0_seq1 83.70 2.05 40.83 0.00686 uncharacterized protein LOC101737984 8E-44 Bombyx mori 
comp42883_c0_seq11 3.95 0.18 21.50 0.00686 #N/A - - 
comp31247_c0_seq1 1.23 0.10 12.62 0.00686 #N/A - - 
comp28876_c0_seq1 1.48 0.00 - 0.00696 #N/A - - 
comp36900_c0_seq1 2.07 0.00 - 0.00737 #N/A - - 
comp37464_c2_seq1 5.29 0.58 9.11 0.00748 #N/A - - 
comp160793_c0_seq1 2.20 0.00 - 0.00779 #N/A - - 
comp34490_c0_seq1 6.23 0.93 6.68 0.00817 #N/A - - 
comp32806_c0_seq1 3.38 0.04 84.98 0.00830 #N/A - - 
comp42320_c0_seq2 12.38 2.81 4.41 0.00866 Trehalose transporter 1-2 1E-141 Drosophila melanogaster 
comp43431_c2_seq1 1.10 0.00 - 0.00898 #N/A - - 
comp42837_c0_seq1 65.18 19.40 3.36 0.00901 Glutamate oxaloacetate transaminase 1 3E-46  
comp45848_c2_seq2 4.62 0.12 37.11 0.00929 #N/A - - 
comp30816_c0_seq2 2.14 0.00 - 0.00943 #N/A - - 
comp39515_c0_seq1 2.79 0.09 30.49 0.00989 24-dehydrocholesterol reductase 4E-56 Danaus plexippus 
comp38406_c0_seq1 7.86 0.60 13.07 0.01055 CG10407 6E-22 Drosophila melanogaster 
comp30260_c0_seq2 1.44 0.04 32.40 0.01055 #N/A - - 
comp248457_c0_seq1 1.66 0.00 - 0.01056 #N/A - - 
comp34792_c0_seq1 1.02 0.06 17.62 0.01086 CG31106 5E-47 Drosophila melanogaster 
comp38780_c0_seq2 6.43 0.23 28.13 0.01090 CG9517 2E-68 Drosophila melanogaster 
comp43568_c0_seq1 9.18 2.40 3.83 0.01118 #N/A - - 
comp42572_c0_seq1 2.06 0.31 6.54 0.01127 #N/A - - 
comp42883_c0_seq1 4.02 0.55 7.35 0.01221 #N/A - - 
comp41996_c0_seq4 3.72 0.63 5.89 0.01247 #N/A - - 
comp38617_c0_seq1 2.04 0.24 8.48 0.01247 Glucose transporter 1 1E-105 Drosophila melanogaster 
comp47417_c0_seq3 3.84 0.02 212.81 0.01272 #N/A - - 
comp46055_c1_seq1 1.85 0.02 83.51 0.01272 #N/A - - 
comp62777_c0_seq1 6.76 1.02 6.63 0.01296 #N/A - - 
comp43698_c0_seq1 79.64 26.69 2.98 0.01374 #N/A - - 
comp34367_c0_seq1 1.24 0.03 49.66 0.01414 #N/A - - 
comp33610_c1_seq1 2.84 0.12 22.85 0.01418 #N/A - - 
comp25850_c0_seq2 1.17 0.00 - 0.01490 lethal (3) 72Dp 2E-64 Drosophila melanogaster 
comp39032_c0_seq1 26.35 1.54 17.06 0.01507 collagen alpha-1(II) chain-like 7E-12 Ceratitis capitata 
comp43633_c0_seq2 8.59 2.88 2.98 0.01508 #N/A - - 
comp33425_c1_seq2 10.21 0.12 84.58 0.01517 CG6178 2E-43 Drosophila melanogaster 
comp39740_c0_seq1 3.67 0.23 15.86 0.01525 #N/A - - 
comp46486_c2_seq6 2.07 0.64 3.27 0.01525 bruno-2 1E-41 Drosophila melanogaster 
comp42959_c0_seq1 2.30 0.65 3.52 0.01528 hypothetical protein KGM_09388 4E-87 Danaus plexippus 
comp33123_c0_seq1 2.10 0.01 267.14 0.01544 seminal fluid protein HACP034 1E-44 Heliconius melpomene 
comp36472_c0_seq1 2.02 0.09 23.09 0.01544 #N/A - - 
comp43573_c0_seq2 2.14 0.04 48.03 0.01581 #N/A - - 
comp46486_c2_seq2 2.35 0.80 2.94 0.01618 bruno-2 1E-52 Drosophila melanogaster 
comp31101_c0_seq1 19.68 0.83 23.86 0.01654 #N/A - - 
comp35581_c0_seq1 5.48 0.23 23.99 0.01654 #N/A - - 
comp45511_c1_seq2 17.99 6.90 2.61 0.01674 #N/A - - 
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comp46137_c1_seq1 17.55 4.76 3.69 0.01703 Hexokinase A 0 Drosophila melanogaster 
comp46486_c1_seq1 23.09 6.35 3.64 0.01738 #N/A - - 
comp39021_c1_seq4 2.72 0.26 10.46 0.01746 #N/A - - 
comp43697_c0_seq10 2.49 0.16 15.92 0.01746 non-LTR retrotransposon CATS 8E-95 Bombyx mori 
comp29413_c0_seq1 1.31 0.00 - 0.01746 #N/A - - 
comp42534_c1_seq1 1.24 0.18 7.00 0.01777 uncharacterized protein LOC101745508 7E-38 Bombyx mori 
comp32783_c0_seq1 2.09 0.15 13.81 0.01806 #N/A - - 
comp43633_c0_seq1 7.15 2.11 3.38 0.01807 #N/A - - 
comp36836_c0_seq2 4.15 1.41 2.95 0.01807 #N/A - - 
comp32864_c0_seq1 2.40 0.19 12.65 0.01813 unknown protein 8E-38 Papilio xuthus 
comp36824_c0_seq1 3.90 0.94 4.14 0.01865 hypothetical protein KGM_10665 1E-25 Danaus plexippus 
comp43428_c0_seq1 2.38 0.00 - 0.01865 #N/A - - 
comp43799_c0_seq6 19.71 0.91 21.77 0.01867 unknown secreted protein 8E-125 Papilio xuthus 
comp64849_c0_seq1 31.25 0.01 2392.02 0.01886 unknown secreted protein 0 Papilio xuthus 
comp46717_c0_seq4 1.70 0.00 - 0.01926 #N/A - - 
comp43114_c0_seq1 29.78 5.42 5.50 0.01930 #N/A - - 
comp43691_c0_seq1 94.43 27.59 3.42 0.01957 CG9471 2E-49 Drosophila melanogaster 
comp40152_c0_seq1 46.81 2.46 19.00 0.01957 CG33290 0.0000009 
Drosophila 
melanogaster 
comp44071_c0_seq1 3.70 0.62 5.96 0.01965 Ugt86Di 6E-77 Drosophila melanogaster 
comp44014_c0_seq3 63.96 22.04 2.90 0.01980 #N/A - - 
comp43668_c0_seq1 1.48 0.17 8.94 0.02028 #N/A - - 
comp43668_c0_seq2 1.41 0.10 14.02 0.02051 #N/A - - 
comp33558_c0_seq1 1.02 0.00 - 0.02053 #N/A - - 
comp38126_c0_seq2 1.38 0.00 - 0.02088 #N/A - - 
comp342768_c0_seq1 1.13 0.04 25.80 0.02088 #N/A - - 
comp42837_c1_seq1 123.49 42.27 2.92 0.02089 hypothetical protein KGM_10825 0 Danaus plexippus 
comp41858_c0_seq1 2.11 0.12 17.30 0.02094 CG32354 8E-12 Drosophila melanogaster 
comp40298_c0_seq1 19.64 1.13 17.33 0.02097 unknown secreted protein 4E-135 Papilio xuthus 
comp480619_c0_seq1 1.29 0.00 - 0.02121 #N/A - - 
comp43054_c0_seq1 4.29 1.05 4.08 0.02139 CG42269 0 Drosophila melanogaster 
comp26513_c0_seq1 2.36 0.01 198.54 0.02296 moricin-like peptide C4 1E-16 Galleria mellonella 
comp43054_c0_seq2 3.91 1.03 3.80 0.02318 CG42269 0 Drosophila melanogaster 
comp37772_c0_seq1 1.59 0.16 10.16 0.02393 #N/A - - 
comp35762_c0_seq1 5.31 0.07 73.01 0.02436 #N/A - - 
comp37913_c0_seq1 9.80 2.81 3.49 0.02437 #N/A - - 
comp44882_c0_seq3 2.42 0.67 3.64 0.02442 Ecdysone-inducible gene L3 5E-139 Drosophila melanogaster 
comp37883_c0_seq1 2.36 0.37 6.33 0.02447 #N/A - - 
comp25111_c1_seq1 1.13 0.00 - 0.02447 actin-binding LIM protein 1-like 6E-44 Musca domestica 
comp42431_c0_seq1 16.18 2.98 5.43 0.02449 hypothetical protein KGM_09262 4E-158 Danaus plexippus 
comp458799_c0_seq1 1.03 0.05 21.76 0.02623 #N/A - - 
comp36836_c0_seq1 4.22 1.39 3.04 0.02797 #N/A - - 
comp44787_c0_seq11 2.23 0.18 12.64 0.02949 #N/A - - 
comp39515_c0_seq3 1.57 0.10 15.35 0.02952 24-dehydrocholesterol reductase 0 Danaus plexippus 
comp43707_c0_seq1 14.40 3.30 4.36 0.02967 I'm not dead yet 0.0005 Drosophila melanogaster 
comp39804_c0_seq8 424.13 137.92 3.08 0.03005 #N/A - - 
comp41980_c0_seq1 15.49 1.57 9.88 0.03034 CG5390 7E-80 Drosophila melanogaster 
comp35593_c0_seq4 32.44 13.10 2.48 0.03226 endonuclease-reverse transcriptase 9E-26 Bombyx mori 
comp37978_c0_seq1 40.06 2.57 15.56 0.03305 Serpin 55B 1E-28 Drosophila melanogaster 
comp36160_c0_seq1 27.02 7.03 3.85 0.03361 CG6426 7E-52 Drosophila melanogaster 
comp43759_c0_seq3 6.40 0.33 19.58 0.03449 #N/A - - 
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comp44299_c0_seq7 5.40 1.24 4.34 0.03449 #N/A - - 
comp45405_c0_seq7 1.75 0.16 11.19 0.03449 #N/A - - 
comp42382_c0_seq2 2.32 0.35 6.72 0.03561 #N/A - - 
comp22432_c0_seq1 55.70 6.21 8.98 0.03594 Cuticular protein 62Bc 8E-32 Drosophila melanogaster 
comp40964_c0_seq2 1.62 0.12 13.37 0.03746 #N/A - - 
comp43689_c0_seq3 1.37 0.12 11.47 0.03988 Trehalose transporter 1-2 1E-62 Drosophila melanogaster 
comp47059_c0_seq3 73.38 27.12 2.71 0.04115 CG6126 0 Drosophila melanogaster 
comp37083_c0_seq1 10.04 0.84 11.89 0.04237 Heli-5-tox protein 2E-39 Helicoverpa armigera 
comp38792_c0_seq1 4.17 0.21 19.79 0.04237 reverse transcriptase 2E-81 Aedes aegypti 
comp38101_c0_seq1 1.23 0.11 10.83 0.04237 hypothetical protein KGM_01336 5E-61 Danaus plexippus 
comp44495_c0_seq2 3.39 0.57 5.95 0.04285 #N/A - - 
comp30950_c0_seq1 2.16 0.00 - 0.04458 unknown secreted protein 1E-32 Papilio polytes 
comp43663_c0_seq1 29.32 11.21 2.62 0.04537 Trehalose transporter 1-1 0 Drosophila melanogaster 
comp44182_c0_seq1 2.52 0.74 3.43 0.04545 hypothetical protein KGM_15809 6E-74 Danaus plexippus 
comp15276_c0_seq1 304.92 13.34 22.86 0.04558 #N/A - - 
comp45498_c0_seq1 1.88 0.21 8.94 0.04574 reverse transcriptase-like protein 2E-96 Takifugu rubripes 
comp43497_c0_seq1 2.77 0.19 14.48 0.04611 scab 5E-35 Drosophila melanogaster 
comp44726_c0_seq3 38.90 17.42 2.23 0.04661 GTP cyclohydrolase I isoform B 0 Papilio xuthus 
comp35783_c0_seq2 1.72 0.12 14.34 0.04665 Syncrip 4E-63 Drosophila melanogaster 
comp4783_c0_seq1 1.26 0.00 - 0.04665 #N/A - - 
comp503385_c0_seq1 1.24 0.04 32.39 0.04685 #N/A - - 
comp31837_c0_seq1 1.25 0.00 - 0.04695 #N/A - - 
comp41775_c0_seq2 9.53 1.03 9.21 0.04802 hypothetical protein KGM_07842 5E-35 Danaus plexippus 
comp47462_c0_seq1 21.70 7.94 2.73 0.04810 hypothetical protein KGM_19649 0 Danaus plexippus 
comp44014_c0_seq2 65.52 24.24 2.70 0.04821 #N/A - - 
comp41032_c0_seq3 34.57 3.81 9.06 0.04851 prophenoloxidase-1 0 Bombyx mori 
comp21391_c0_seq1 16.97 0.76 22.48 0.04914 unknown secreted protein 6E-102 Papilio xuthus 
comp104841_c0_seq1 9.33 0.00 - 0.04914 #N/A - - 
comp46698_c0_seq3 5.03 0.78 6.46 0.04914 nimrod B2 1E-11 Drosophila melanogaster 
comp31989_c0_seq1 5.08 0.44 11.66 0.04930 #N/A - - 
comp42128_c1_seq2 2.18 0.05 46.26 0.04930 #N/A - - 
comp30508_c0_seq1 1.02 0.00 - 0.04930 #N/A - - 
comp36168_c0_seq1 3.05 0.11 27.11 0.04935 gastrulation-defective 4E-15 Drosophila melanogaster 
comp22961_c0_seq1 1.29 0.00 - 0.04935 #N/A - - 
FPKM valueࡣ 3個体ࡢ平均値を示し࡚いる。Fold changeࡣ擬態型赤色領域 / 非擬態型赤色相同領域ࡢ値を示し࡚いる。 
  
